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Prefacio 


El examen crítico de los conceptos científicos es uno de los 
temas más fascinantes del pensamiento contemporáneo. Me 
referí a él en otro libro de esta misma serie, a la luz de cuatro 
ejemplos tomados de la historia de la física (Torretti 2008). 
Juega un papel no menos significativo en la biología moder- 
na. Las polémicas entre distintos sectores de la comunidad 
darwiniana sobre aspectos principales de la evolución de las 
especies conciernen menos a detalles fácticos que a los con- 
ceptos apropiados para describirlos y entenderlos. Estudios 
sobre el concepto biológico de especie, las “fuerzas” de la evo- 
lución, las “unidades”, “niveles” y “metas” de la selección 
natural, llenan antologías y tratados de la nueva y popular 
disciplina de la filosofía de la biología. La prolongada falta 
de consenso entre los partícipes y la creciente sutileza de las 
presentaciones pueden fácilmente cansar al lector educado 
no especialista, si no siente genuina pasión por los temas de 
Darwin. Pero la genética del siglo XX, en su doble faz pobla- 
cional y bioquímica, suscita problemas conceptuales capaces 
de absorber la atención aun del menos geocéntrico de los 
filósofos, aunque a fin de cuentas reconozca a la biología 
—confinada a la historia de este pequeño planeta— como 
una ciencia provinciana. Por ejemplo, la cuestión de si la 
genética de poblaciones, con sus refinados métodos estadís- 
ticos, puede ofrecer una explicación causal de la evolución, 
planteada recientemente por Pigliucci y Kaplan (2006), tie- 
ne interés universal, en cuanto la estadística juega un rol 
medular también en las ciencias sociales y en la física. En 
esta última, claro, no hay la misma sed de causalidad que en 
biología, pues ya en 1913 Russell había comprendido que las 
explicaciones de la física teórica, que subordinan los proce- 


sos naturales a ecuaciones diferenciales, nada tienen que ver 
con las nociones corrientes de causa y efecto. Menciono este 
problema para dar una idea de la amplitud y profundidad que 
puede alcanzar este género de reflexiones; pero ninguno de 
los ensayos aquí reunidos lo aborda. 

El primero de estos se publicó hace un cuarto de siglo; los 
seis restantes entre 1996 y 2006. Los siete ilustran el valor 
epistémico y los procedimientos de la crítica de conceptos a 
propósito de la idea central de la genética: el concepto —o 
los conceptos— de gen. Desde un punto de vista puramente 
filosófico, el mayor interés de este concepto reside en que 
surgió hace apenas un siglo y su historia se conoce bien; le 
ha cabido un papel protagónico en una de las empresas de 
descubrimiento e invención más espectaculares de nuestro 
tiempo, y ha pasado y sigue pasando, a la vista y paciencia 
de todos, por grandes vicisitudes, resultantes de la creciente 
riqueza y complejidad de la experiencia que está llamado a 
ordenar y a la cual ha debido ajustarse. Pero también desde 
la perspectiva social y ciudadana, el concepto de gen ha alcan- 
zado una notoriedad inusitada para un concepto científico. 
No trascurre semana en que la prensa no anuncie que se ha 
encontrado “el gen” para esto o aquello. Es famosa la resis- 
tencia de los sectores más pusilánimes de la población a los 
frutos de la manipulación genética de organismos con fines 
agrícolas o industriales. Menos conocido en Chile, pero no 
menos llamativo, fue el escándalo que provocó un filósofo en 
Alemania por haber osado mencionar sine ira et studio la po- 
sibilidad de que “una antropotecnia del futuro avance hacia 
una explícita planificación de caracteres”, y “la humanidad 
—a lo ancho de toda la especie— complete el paso del fatalis- 
mo de los nacimientos al nacimiento opcional y la selección 
prenatal” (Sloterdijk 1999, p. 46). También entre nosotros, 
durante el debate público que preludia la despenalización del 


aborto, se ha hecho notar más de una vez la relevancia del 
conocimiento o desconocimiento del significado y alcance 
de la genética molecular. El mito neocatólico que representa 
como personas a los fetos y aun a las mórulas no implanta- 
das de Homo sapiens responde, seguramente, a la voluntad 
de la Iglesia romana de mantener a la mujer en una posición 
subalterna; pero los argumentos de sus apologistas suelen 
aducir una pretendida identidad de la “información” conteni- 
da en los genes con la “forma” (aristotélica) de las personas. 
El examen crítico de las nociones de gen y de información 
genética ayuda a desarmar tales intentos de confundir una 
metafísica antigua con una ciencia moderna. 

Los siete ensayos ofrecidos aquí en traducción castella- 
na aparecieron originalmente en inglés entre 1984 y 2005 
en las revistas y libros que se nombran en las págs. 23 y 24. 
Doy un breve perfil de los autores en las págs. 19-21. Como 
algunos de los ensayos van precedidos de abstracts y los otros 
explican su propósito en los primeros párrafos, no es nece- 
sario que los resuma aquí. Pero describiré sucintamente los 
temas de interés filosófico que recomiendo perseguir a lo 
largo de ellos. 

Por encima de todo está para mí la condición histórica que 
el concepto de gen comparte, por cierto, con todas las gran- 
des ideas científicas y filosóficas, pero que, en su caso, puede 
estudiarse mejor que en otros, por ser de origen reciente y 
estar creciendo y cambiando ante nuestros ojos. Como seña- 
la Hans-Jórg Rheinberger en el cuarto ensayo, el conjunto 
históricamente cambiante de las prácticas en que se basan 
las ciencias es lo que confiere su perfil a los objetos que el 
investigador científico pone en su mira. No sabría encarecer 
suficientemente la importancia de hacerse cargo de esto, es- 
pecialmente en un medio como el nuestro, donde tantos ven 
todavía el cultivo de ideas fijas como una actividad superior 


del espíritu y la contextualización de nociones y cánones sue- 
le desestimarse desdeñosamente con el epíteto —tenido por 
peyorativo— de “relativista”. 

Como la historia moderna del pensamiento científico se 
desenvuelve en la ejecución inteligente de tareas y el manejo 
reflexivo de cosas, no se la puede separar de la práctica del 
laboratorio y de la investigación de campo, donde a cada paso 
surgen sorpresas que imponen un reacomodo de la postu- 
ra intelectual. No podría ser mayor el contraste con el ideal 
aristotélico del bíos theoretikós de un pensamiento que solo 
se piensa a sí mismo. Casi todos los ensayos reunidos aquí 
destacan los tremendos reajustes a que ha tenido que some- 
terse el concepto ingenuo de gen desde que se avanzó de 
una fase inicial, en que solo se estudiaban virus y bacterias, 
a la investigación de los eucarios (organismos tales como el 
Tripanosoma cruzi y el Homo sapiens, cuyas células tienen un 
núcleo). La extrema fluidez de los conceptos de las ciencias 
genuinas —en este caso, el concepto principal de una de 
ellas— se opone drásticamente a la inmovilidad a que aspiran 
las pseudociencias, las supersticiones y otras formas doctri- 
nales sobrevivientes del paleolítico o el neolítico. Quienes 
creen que el concepto de gen, inspirado por la obra del padre 
Mendel, ha devuelto a la vida, sus formas y sus normas, algo 
de la fijeza que había perdido con Darwin y Wallace, tienen 
que aprender que, muy por el contrario, no solo el concepto 
mismo se ha probado cambiante, sino que es increíblemen- 
te maleable también la realidad que se intenta captar con él. 
Como señala oportunamente uno de nuestros autores, la or- 
ganización de la inmunidad, que demanda potencialmente 
la producción de millones de anticuerpos diferentes, pone 
en juego “una cantidad gigantesca de bricolaje somático con 
genes y de empalmes de ADN”; sin el parcelamiento de los 
genes y la permutación de sus partes, “ningún genoma se- 
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ría suficientemente grande para hacer frente a esta tarea” (p. 
142). En un país donde “el peso de la noche”, aunque algo 
más ligero ahora que cuando Portales le dio ese nombre, aún 
no termina de disiparse, sería muy provechoso tomar con- 
ciencia de estas verdades. 

La flexibilidad de los conceptos va aparejada con la poli- 
semia de las palabras. Es tentador preguntarse si la misma 
fecundidad y poder de innovación que advertimos en el 
pensamiento científico no depende en parte de que em- 
plea conceptos que son manojos o, si se quiere, amasijos de 
connotaciones fluctuantes, y si el espectro de significados 
diferentes y hasta incompatibles que el filósofo discierne en 
una voz como “gen” no es él mismo un artefacto de la críti- 
ca, generado al encauzar a través de un prisma analítico el 
pot-pourri de ideas que se expresa en el discurso de las cien- 
cias. No tengo una respuesta a esta pregunta; pero el lector 
deseoso de reflexionar sobre ella puede sacar inspiración del 
ensayo de Stotz, Grifhths y Knight, que es el único ejemplo 
de estudio social de la ciencia en esta colección. 

Por último, me referiré brevemente a la voz “conceptuali- 
zar' que utilizo para traducir el verbo inglés “to conceptualize”, 
que aparece en el título del ensayo recién citado y en el texto 
de varios. Al principio pensé que podía traducirlo simple- 
mente como “concebir”, una palabra más eufónica y familiar. 
Sin embargo, me decidí por el neologismo para marcar la 
diferencia que explicaré enseguida. Decimos corrientemente 
que concebimos de tal o cual modo un objeto —cosa, proceso, 
situación, relación— cuando le aplicamos un concepto del 
que disponemos de antemano. Así, un fiscal concibe un su- 
ceso policial como caso de una determinada figura de delito 
descrita en el código penal, y un médico concibe los sínto- 
mas que detecta en su paciente como manifestaciones de 
una determinada enfermedad descrita en la literatura de su 
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especialidad. Sin embargo, en las ciencias vivas la investi- 
gación tropieza a cada paso con situaciones para las que no 
hay conceptos idóneos predeterminados y, para pensarlas in- 
teligentemente, es preciso crearlos. Esta es la actividad que 
nuestros autores llaman “to conceptualize' y para la que he 
adoptado el neologismo “conceptualizar”. Los estudiosos de 
Kant reconocerán un paralelo entre los dos usos de la “fa- 
cultad de juzgar” —determinante/reflexionante— distinguidos 
por el filósofo y nuestra pareja concebir/conceptualizar. En 
la historia humana, claro, la creación de conceptos no ocu- 
rre ex nihilo, sino que se alimenta del patrimonio intelectual 
preexistente. Los conceptos nuevos se forman, ya sea (i) en- 
riqueciendo o alterando —a menudo inconscientemente— la 
connotación de los tradicionales (y el presente libro describe 
abundantemente las modificaciones del sentido del primer 
concepto de gen), ya sea (ii) “modelando” el nuevo objeto con- 
forme a su analogía con otro previamente conceptualizado 
(como cuando se representa el tráfico vehicular de una ciu- 
dad como un sistema hidráulico), ya sea (iii) apelando más 
relajadamente a la analogía como metáfora, sin precisión ni 
rigor, pero sugerente y posiblemente reveladora (por ejemplo, 
cuando se habla, siguiendo también una analogía hidráulica, 
de “corrientes” políticas o literarias). La facilidad para descu- 
brir analogías y forjar metáforas fecundas es quizás el rasgo 
más distintivo de la inteligencia; pero, por lo mismo, en boca 
de la mayoría menos agraciada, que las toma y aplica literal- 
mente, suelen provocar confusiones y extravíos. Buena parte 
de estos ensayos se dedica a aclarar, precisar o criticar la me- 
táfora del código y la metáfora de la información presentes por 
doquier en la literatura genética (y paragenética). 


Daré algunas indicaciones sobre la traducción. 


Para traducir palabras de uso diario he preferido siempre 
las que empleamos en Chile: “poroto” por bean, “arveja” por 
pea, “overo' por piebald, etc. La última edición del DRAE las 
registra y explica, para beneficio de los lectores peninsula- 
res. Tomo asimismo del DRAE la grafía de ciertos términos 
científicos como “cigoto” o gameto”, que algunos escriben de 
otro modo en castellano. 

Ocasionalmente anoto el texto original en cursiva y entre 
paréntesis (así) a continuación inmediata que la expresión 
que lo traduce. A veces suplo palabras aclaratorias entre cor- 
chetes [así]. Dentro de citas de terceros mi aclaración a veces 
no es sino la traducción de otra, provista en inglés por el au- 
tor principal que estoy traduciendo. 

Me he encontrado con algunos errores gramaticales. 
Para corregirlos, normalmente hay que tomar una decisión. 
Cuando esta es significativa, la explico al pie de la página. 
Pero ahorro al lector esta distracción, cuando cualquier deci- 
sión admisible daría lo mismo. (Por ejemplo, Falk 1984, p. 
200, dice: “the... realist philosophy... suggested to the instru- 
mental geneticists a... strategy, without commiting him to... 
the gene”; en la traducción, p. 47, respeté him' y deseché la 
ese al final de “geneticists', pero habría dado lo mismo reem- 
plazar him por “then? y retener esa ese). 

Enmiendo asimismo sin comentarios los pequeños erro- 
res en las referencias bibliográficas que he podido detectar 
gracias al acceso universal a las fichas originales de la litera- 
tura científica que nos facilita la Internet. 

La Internet me ha permitido también ahorrarme el glo- 
sario de términos técnicos que hasta hace no muchos años 
debía acompañar a cualquier libro de este tipo dirigido a no 
especialistas. Basta mecanografiar en la ventanita de bús- 
queda del Google cualquiera de las palabras inusitadas que 
aparecen en el texto para que se presente un enjambre de 


referencias a sitios que la explican, por regla general, más o 
menos bien. 

Para la traducción de términos técnicos de la genética y 
disciplinas afines, me atengo generalmente al léxico bilin- 
gúe inglés-español asociado al Glosario de biotecnología para 
la agricultura y la alimentación auspiciado por la FAO, y al 
Glosario de genética preparado por Julio M? Plágaro Repollés. 
Estos glosarios está disponibles en los sitios web http://www. 
fao.org/biotech/index_glossary.asprlang=es y http://www. 
acta.es/index.asprinc=eif , respectivamente. La decisión de 
seguirlos me ha impuesto la adopción de expresiones que 
no siempre me parecen felices. Por ejemplo, ambos glosarios 
dan “mutación silenciosa” como equivalente castellano del 
término inglés “silent mutation”, que designa una variación 
en un gene que no da lugar a un cambio en la secuencia de 
aminoácidos de una proteína. Para mi gusto, habría sido pre- 
ferible decir “mutación tácita”; pero barrunto que los expertos 
de habla castellana prefieren la traducción registrada en los 
glosarios. En un caso, sí, me aparto de estos y me mantengo 
fiel a la terminología adoptada por Jesús Mosterín en el dic- 
cionario que compuso conmigo (Mosterín y Torretti 2002): 
uso “procario' y 'eucario' como sustantivos para designar a las 
dos clases primordiales de seres vivos, y empleo 'procariota' 
y “eucariota' solo como adjetivos. 
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El gen en busca de una identidad 


Raphael Falk 


“No puedo creerlo'—dijo Alicia. '¿No puedes>—dijo la 
Reina en un tono compasivo. “Trata otra vez; respira hondo 
y cierra los ojos'. Alicia rio. “No se saca nada con tratar — 
dijo—'una no puede creer cosas imposibles'. “Sospecho 
que no lo has practicado bastante'—dijo la Reina. Cuando 
yo era de tu edad lo hacía diariamente por media hora. 
Figúrate, a veces llegué a creer hasta seis cosas imposibles 


” 


antes del desayuno”. 
Lewis CARROLL, Through the Looking Glass.! 


Resumen 
El concepto de la diferencia entre el potencial para un rasgo 
y el rasgo mismo, esto es, entre el genotipo y el fenotipo, solo 
llegó a aclararse durante la primera década del siglo [XX], so- 
bre todo gracias a la labor de Johannsen. Aunque Johannsen 
insistió en que los términos acuñados por él eran solo re- 
cursos útiles para organizar los datos acerca de la herencia, 
obviamente estuvieron ligados desde un principio a la hipóte- 
sis de que había “algo” en los gametos que podría analizarse 
como unidades discretas. Estas unidades eran los genes. 
Esta actitud reduccionista, aunque no comprometida 
materialmente, se desarrolló hasta convertirse en lo que he 
llamado reduccionismo instrumental: los genes eran cons- 
tructos hipotéticos que se aceptaban “como si” fuesen entes 
reales. El programa de investigación basado en tal concep- 
to tuvo gran éxito, aunque más no fuese porque el enfoque 
instrumental permitía atribuir un significado a los genes con 
máxima flexibilidad. Mientras que la mayoría de los genetis- 
tas aceptaba una u otra posición de este concepto flexible, 
otros adoptaron posiciones más extremas. En un extremo del 


1 Citado por R. B. Goldschmidt en su Alocución Presidencial al yg? Congreso 
Internacional de Genética, Bellagio, 1954. 
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continuo conceptual estaba la actitud realista que alegaba que 
los genes son partículas materiales discretas, mensurables; y 
en el otro la tesis de que los intentos de identificar unidades 
discretas solo conducían a una hiperatomización de la pers- 
pectiva holista apropiada para estudiar la herencia. 

La aceptación del gen como unidad material y discreta a 
comienzos de la década de 1950 abrió el camino a un modo 
más profundo de conceptualizar tanto su estructura (“cistron- 
recon-muton”) como su función (“un gen-una enzima”). El 
descubrimiento de la estructura del ADN ofreció finalmente 
una explicación físico-química del gen material requerido 
por los genetistas. Así, en menos de 20 años, el gen quedó 
establecido como “un segmento nítidamente delimitado de la 
estructura lineal” implicada en la estructura de un producto 
o su regulación. 

Sin embargo, al dirigirse gran parte de la atención al ADN 
eucariótico, fue necesario acomodar el gen a una creciente 
avalancha de descubrimientos que no calzaba con el concepto 
de una unidad material discreta. Sin grandes titubeos, el gen 
recuperó entre los genetistas su papel de unidad instrumen- 
tal, o aun de mera variable intermediadora, “una cantidad 
obtenida mediante una determinada manipulación de los 
valores de variables empíricas”. Aunque esta flexibilidad de- 
mostró una vez más que “los conceptos más fecundos son 
aquellos a los que es imposible asignar un significado bien 
definido”, también nos ha puesto en una situación en que 
el mismo término tiene un significado diferente para cada 
grupo de científicos. Para evitar el peligro de verse “desperdi- 
gados por toda la faz de la Tierra” debido a la carencia de un 
lenguaje comunicable, sería aconsejable detenerse un poco 
y reflexionar sobre el significado de nuestros conceptos y su 
función. 
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Introducción 


El “gen”, como el “electrón”, ha solido mencionarse —según 
el punto de vista de quien habla—como un ente inventado o 
descubierto por científicos al construir sus teorías. Para el fi- 
lósofo moderno, una dicotomía entre entes teóricos y entes 
observables es artificial y carece de sentido. 


Que tiremos la línea entre lo teórico y lo observacional en cualquier 
punto dado es un accidente y una función de nuestra propia cons- 
titución fisiológica, el estado actual de nuestro conocimiento y los 
instrumentos que en ese momento están a nuestra disposición; 
por tanto, ...ello no tiene ninguna significación ontológica. 
(Maxwell 1962) 


Cuando la genética moderna nació con el cambio de siglo, 
investigadores como August Weismann y Theodor Boveri ya 
habían insistido en la existencia de material hereditario en 
los gametos o, más precisamente, en los cromosomas de los 
gametos. Siguiendo a Mendel, la genética fue también desde 
un comienzo explícitamente reduccionista. Este reduccionis- 
mo no se entendía necesariamente en el sentido estricto de 
la palabra, esto es, como creencia en que todas las asevera- 
ciones observacionales deberían poder expresarse en último 
término en términos físico-químicos. Más bien concebía a los 
observables como complejos que pueden descomponerse —o 
reducirse— en partes o unidades más básicas o primitivas. 
Con todo, el término “gen” fue introducido por Johannsen 
sólo bastante tarde, a fines de la primera década del siglo 
[XX]. 

El número de historias de la genética o de diversos aspec- 
tos suyos ha ido aumentando constantemente, pero —por 
lo que sé— solo Carlson (1966) ha publicado un estudio 
histórico sistemático específicamente dedicado al gen. Otros 
aspectos de la historia del gen han sido explorados por Olby 
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(1974) en su estudio de El camino hacia la doble hélice; en 
historias de la genética escritas por algunos de los partícipes 
(vgr. A.H. Sturtevant, L.C. Dunn y C. Stern); en las biografía 
de algunos de sus héroes (T.H. Morgan, H.J. Muller); y en 
numerosos artículos en recientes revistas de historia de la 
ciencia. El presente artículo no pretende ser otra historia del 
gen. Más bien es un intento de explorar la utilidad del con- 
cepto de gen en los estudios genéticos de hoy, en vista de su 
significado y función en la historia de la genética. Quiero exa- 
minar la evolución del significado del “gen” como concepto. 
Este ente concebido teóricamente ¿se refiere a alguna cosa o 
alguna función, o no es más que un recurso intelectual para 
organizar datos? ¿Se cree que está “ahí”, como los microbios, 
de modo que bastó la invención de mejores dispositivos quí- 
micos y físicos, como la gel-electrofóresis y el microscopio 
electrónico, para hacerlo “observable”? ¿O se lo piensa como 
un mero concepto teórico servicial, diseñado para represen- 
tar en forma compacta una hipótesis o teoría más amplia y 
más elaborada sobre el material hereditario? 
MacCorquodale y Meehl (1948) señalaron un distin- 
go que hay que hacer entre constructos hipotéticos y 
variables intermediadoras, o entre conceptos hipotéticos y 
conceptos abstractivos. Los conceptos abstractivos o variables 
intermediadoras son caracteres que puramente “resumen”, 
“descuidan ciertos rasgos de la experiencia y agrupan los fe- 
nómenos en clases conforme a un conjunto restringido de 
propiedades”. Una variable intermediadora es simplemente 
una cantidad obtenida mediante una determinada manipu- 
lación de los valores de variables empíricas: no entrañará 
ninguna hipótesis sobre la existencia de entes no observados? 


2  Eloriginal dice “will involve no hypothesis as to the existence of the observed 
entities”, Esta formulación tiene poco sentido y discrepa de la obra citada 
por Falk, donde leemos: “will involve no hypothesis as to the existence of 
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o la ocurrencia de procesos inobservados”. Por otra parte, los 
constructos hipotéticos comprenden “palabras que no están 
explícitamente definidas por las relaciones empíricas”. En los 
conceptos hipotéticos se añade algo a los datos empíricos; 
al agrupamiento coordinado de los datos añadimos “ciertas 
proposiciones existenciales, esto es, proposiciones que hacen 
más que definirlos”. Procuraré mostrar que, aunque el “gen” 
fue concebido por Johannsen esencialmente como una varia- 
ble intermediadora, estaba enredado en hipótesis, tal como 
cabía esperar, desde el momento en que nació; de modo que 
era un constructo hipotético. Pero que deviniese un construc- 
to hipotético no significaba que fuese concebido como una 
“estructura”. Si bien una heurística del “como si hubiera ge- 
nes” fue, para buena parte de la genética, un planteamiento 
fecundo para un programa de investigación, hubo desde muy 
temprano otro programa de investigación dirigido a aislar los 
entes corpusculares que eran los genes. 

Aunque podría parecer que con el descubrimiento de la 
estructura del ADN el gen finalmente emergió como una 
estructura espacial concreta, poco a poco se ha tomado con- 
ciencia de que el gen “real” era solo una abstracción. Al 
comienzo el gen fue concebido como una secuencia discre- 
ta específica de nucleótidos de ADN que desempeñaban una 
función específica. Resistió bien las adaptaciones requeridas 
por la investigación ulterior hasta mediados de la década de 
1960. Por ese entonces algunos tuvieron la impresión de que 
los principales problemas de la genética molecular estaban 
resueltos y que a los genetistas lo único que les restaba por 
hacer era “pulir los detalles” (“to iron out the details” —Stent 


1968). 


nonobserved entities” (Psychological Review, 55 (1958), p. 103). Concluyo que 
Falk involuntariamente se equivocó al copiar y ajusto mi traducción al texto 
de MacCorquodale y Meehl. [N. del T.] 


y 


Sin embargo, cuando el foco de la investigación se despla- 
za hacia los eucarios, las cosas pronto se trastruecan. Desde 
que Britten y Kohne descubrieron en 1968 el ADN altamen- 
te redundante de los cromosomas eucariotas, se hizo cada 
vez más claro que la referencia a “El Gen” como una entidad 
discreta y concreta era insostenible. Con cada nuevo avance 
de la biología molecular se volvió más evidente que el gen 
no era nada más que un dispositivo intelectual útil para la 
organización de datos. Quizás más que nunca antes, el gen 
ha logrado la condición de variable intermediadora, interpre- 
tada por los investigadores de acuerdo con sus necesidades, 
más bien que como una hipotética unidad discreta coloca- 
da a lo largo de los cromosomas o de las cadenas de ADN. 
Desafortunadamente, en este proceso el gen llegó a signifi- 
car algo diferente para distintos grupos de investigadores. En 
nuestro entusiasmo por explotar los desconcertantes logros 
de la moderna investigación genética tal vez sería prudente 
detenerse un momento a dilucidar nuestros conceptos, para 
que no corramos la misma suerte que está narrada en el li- 
bro del Génesis: 


Y dijo Yavé: “Veo que todos forman un solo pueblo y tienen una 
misma lengua. Si esto va adelante, nada les impedirá desde aho- 
ra que consigan todo lo que se propongan. Pues bien, bajemos y 
confundamos ahí mismo su lengua, de modo que no se entiendan 
los unos a los otros.” Así Yavé los desperdigó por toda la faz de la 
tierra, y dejaron de construir la ciudad. 


(Génesis, 1:6-8) 


Fenotipo versus genotipo 


En su clásica memoria de 1866, Mendel consideró la he- 
rencia de “Merkmale”, que se traduce al castellano como 
“Caracteres”: caracteres tales como el color o la forma de la 


semilla, la altura de la planta, etc. Literalmente, Merkmale 
significa “marcadores” (“markers”).3 Por tanto, podría alegar- 
se que Mendel se daba cuenta de que sus caracteres eran en 
efecto solo marcadores o signos externos de unidades here- 
ditarias inobservables, pero reales. Como ha señalado Iris 
Sandler (1983), Mendel se refirió de hecho a elementos de 
las células que portan “potenciales” para los rasgos: 


Dentro de la experiencia hallamos confirmado en todas partes que 
una progenie constante solo puede formarse cuando las células 
germinales y el polen fecundante son similares y ambos están do- 
tados del potencial para crear individuos idénticos,* como ocurre 
en la fecundación normal de linajes puros. 


(Mendel 1866) 


Las ideas erradas de Darwin sobre el rol de la herencia fueron 
discutidas a menudo aun en su propio tiempo (por ejem- 
plo, véase Jenkin 1867). Pero al parecer estuvo reservado a 
Johannsen, hacia fines de la primera década del redescubri- 
miento de Mendel, elucidar —con ayuda de los términos 
acuñados por él, a saber, “genotipo' y “fenotipo'— la diferencia 
entre el potencial para un rasgo y el rasgo mismo, poniendo 
así en evidencia las ideas erradas de Galton. 

Hacia el final de su libro Orígenes del Mendelismo, Olby 
especula acerca de lo que habría ocurrido si, cuando fue a 
Londres en 1862, Mendel se hubiera juntado con Galton. 


3 El original dice “which is translated into English as “characters'.” 
[N. del T.] 

4 La traducción inglesa citada por Falk dice “both endowed with the potential 
for creating identical individuals”. Mendel escribió: “somit beide mit der 
Anlage ausgerústet sind, vóllig gleiche Individuen zu beleben”. Como la 
voz potential ('potencial') es utilizada luego por Falk he juzgado oportuno 
traducirla de su versión inglesa y no del original alemán. Pero también me 
parece oportuno destacar que Mendel no usó la voz alemana Potential, un 
término de electrostática con resonancias aristotélicas, sino Anlage, una 
palabra del lenguaje ordinario, que significa disposición, aptitud, talento. [N. 
del T.] 
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IA 


“La historia de la genética seguramente habría sido diferente 
si estos dos pensadores originales se hubiesen encontrado” 
(Olby 1966). Dudo de que Johannsen hubiera estado de 
acuerdo con esta conclusión. Las filosofías de esos dos hom- 
bres eran demasiado diferentes para salvar la brecha en un 
solo breve encuentro. Galton, como su primo Darwin, pen- 
saba en la naturaleza en términos sintéticos, mientras que 
Mendel abordaba el problema de la herencia de un modo 
estrictamente analítico. 

A primera vista, pareció que Galton estaba en situación de 
darse cuenta de que era posible distinguir entre el componen- 
te hereditario y el componente ambiental de la variabilidad y 
así hacer una diferencia entre el potencial para un carácter y 
el carácter mismo. De hecho, en su artículo de 1872 “Sobre 
parentescos de sangre”, Galton dio pruebas de lo que parece 
ser una intuición reduccionista de la diferencia entre el ca- 
rácter y su base hereditaria: 


Cada individuo puede propiamente concebirse como formado por 
dos partes, una de las cuales es latente y conocida por nosotros 
solo por sus efectos sobre la posteridad, mientras que la otra es 
patente y constituye la persona manifiesta a nuestros sentidos. El 
lazo del verdadero vínculo hereditario conecta... no a cualquiera de 
los progenitores con la progenie, sino a los elementos primarios 


de aquellos y esta, tal como existían en los óvulos recién fecun- 
dados. 


(Galton 1872) 


Además, Galton tuvo la intuición de que el problema de la 
herencia podía reducirse a un-rasgo-a-la-vez. En su carta a 
Darwin del 19 de octubre de 1875 escribe: “Consideremos 
una sola cualidad, en aras de la claridad de la explicación...”. 
De hecho, incluso descubrió la ley de segregación cuando 
mostró cómo el color intermedio de la piel de los híbridos 
puede mantenerse suponiendo que las “moléculas orgánicas” 
de la herencia están segregadas. 
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Sin embargo, Galton no llevó adelante su intuición reduc- 
cionista,5 a pesar de que se daba cuenta de que la materia 
se compone de partículas. Al contrario, Galton y su primo 
Darwin se interesaban en leyes que pudieran explicar la fun- 
ción y la estructura del todo, sin dejarse distraer por las reglas 
que puedan gobernar las partes. Su enfoque era estrictamente 
sintético. Ambos se empeñaron en hallar la “ley de los gran- 
des números” para los fenómenos naturales. Darwin adoptó 
la teoría que concibe a la herencia como mezcla (blending 
theory ofinheritance) para superar las desviaciones “irrelevan- 
tes” de los individuos y ver la regularidad del total. Galton 
buscaba la “estabilidad del tipo” oculta bajo la variabilidad 
individual observada en caracteres como la inteligencia, o 
la circunferencia de las arvejas. Trató de “representar” po- 
blaciones enteras, con toda su variabilidad, mediante unos 
pocos parámetros estadísticos, como la media y la variancia. 
Para él, la media de la distribución normal era más que un 
parámetro metodológico. Permitía descubrir conceptos bio- 
lógicos significativos. 

Por otra parte, el innovador avance de Mendel sobrevi- 
no cuando aplicó una heurística reductiva al problema de la 
herencia. Su éxito se basó en su capacidad para desatender 
el todo, concentrándose en un solo rasgo a la vez, mientras 
dejaba a un lado toda la variabilidad residual de sus arvejas. 
Redujo el problema de la herencia a un análisis cuantitativo 
de caracteres cualitativos individuales. 


5 El original dice “Yet, Galton did not purpose his reductionist insight”, una 
construcción hoy inadmisible con el verbo to purpose. Pensé que con purpose 
quería decir propose (“Galton no propuso su intuición...”, vale decir, no la 
formuló), una acepción documentada en el Oxford English Dictionary desde 
1298 hasta 1633. Sin embargo, en un artículo más extenso que este, pero muy 
afín a él, Falk escribe, inmediatamente después de la misma cita de Galton: 
“Yet Galton did not pursue his reductionist insight” (Falk 1986, p. 137). Esta 
es la frase que traduje arriba. [N. del T.] 
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Cuando la obra de Mendel fue finalmente rescatada del 
olvido en 1900, el concepto de un material de la herencia, 
diferente de los rasgos hereditarios, estaba bien establecido 
gracias a la obra de personas como August Weismann: 


Mi tarea actual no consiste en tratar toda la cuestión de la herencia, 
sino solamente una pregunta única pero fundamental: “¿Cómo es 
que una sola célula del cuerpo puede contener dentro de ella todas 
las tendencias hereditarias del organismo entero”... O bien la 
sustancia de la célula germinal procedente de los progenitores es 
capaz de sufrir una serie de cambios que, tras la construcción del 
nuevo individuo, conducen de nuevo a células germinales idénti- 
cas a la primera; o bien las células germinales no son derivadas 
del cuerpo del individuo en lo que respecta a su sustancia carac- 
terística y esencial, sino que derivan directamente de la célula 
germinal procedente de los progenitores. Creo que esta última 
opinión es la correcta... Propongo llamarla la teoría de “La con- 
tinuidad del plasma germinal”, pues se funda en la idea de que 
la herencia es producida por la transferencia de una generación 
a otra de una sustancia con una determinada constitución quími- 
ca y, sobre todo, molecular. He llamado “plasma germinal” a esta 
sustancia y he supuesto que posee una estructura sumamente 
compleja, que le confiere el poder de desarrollarse hasta formar 


un organismo complejo. 
(Weismann 1885) 


Weismann concluyó que “la sustancia nuclear tiene que ser 
la sola portadora de las tendencias hereditarias”. 

No obstante la separación material entre el material heredi- 
tario y los rasgos propiamente tales y a pesar de la aplicación 
de la metodología reduccionista a los problemas de herencia, 
tuvo que trascurrir casi una década entera para que se aclara- 
se la brecha entre el mundo conceptual sintético cuantitativo 
de Galton y los nuevos conceptos construidos sobre la base 
del análisis cuantitativo mendeliano redescubierto. 

Johannsen, como Galton y al revés de Mendel, eligió para 
sus estudios caracteres cuantitativos, a saber, la longitud y 
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anchura de los porotos. Pero los trató como si fuesen carac- 
teres discretos. Al analizar sus resultados experimentales, 
pudo mostrar que, aunque Galton hablaba de cada individuo 
concebido “como formado por dos partes, una de las cuales 
es latente y... la otra... patente”, no comprendió realmente 
el significado operacional de la diferencia entre el potencial 
para un “tipo” y el “tipo” mismo. 

El error proviene de Quételet, quien midió la distribución 
de rasgos físicos en poblaciones humanas e intentó describir 
una población mediante un solo parámetro característico, la 
media. Johannsen (1909) escribe: 


Quételet consideraba que este concepto de tipo tenía gran impor- 

tancia. Para este investigador, el hecho de que la población de una 
nación dada pudiese agruparse conforme a la distribución bino- 
mial según la estatura y muchas otras características mensurables 
equivalía a una prueba de que tales poblaciones se componen de 
un solo tipo. En tales casos, el tipo era representado por la me- 
dia. 


Así, para Quételet y Galton una distribución bimodal indi- 
caba una variación aleatoria (= irrelevante) en torno a dos 
factores biológicamente significativos, mientras que una 
distribución unimodal indicaba que solo un factor biológico 
estaba envuelto. 

Si bien es cierto que una distribución bimodal puede ser 
causada por variaciones aleatorias en torno a dos medias di- 
ferentes, el error de Quételet, y de Galton a la zaga de él, 
consistió en suponer que la recíproca también es verdadera, 
esto es, que una distribución unimodal indica solo un factor 
y que las desviaciones aleatorias en torno a él eran responsa- 
bles de la distribución. Johannsen (1909) prosigue: 

Sin embargo, un examen crítico de los resultados de Galton nos 
mostrará que de la excelente correspondencia con la distribución 


binomial no puede inferirse absolutamente ninguna conclusión 
sobre la presencia de solo un tipo. Si consideramos la progenie [de 


37 


las subpoblaciones que Johannsen extrajo de los datos de Galton] 
como un todo, hallaremos que los individuos de los tres tipos 
detectados se agrupan muy nítidamente alrededor de un tipo úni- 
co. 


Y agrega: 


El tipo en el sentido de Quételet es pues solo un concepto esta- 
dístico. Es solo una ilustración de índole puramente descriptiva. 
No puede decirse nada de antemano sobre la importante cuestión 
de si tal tipo es uniforme o si esconde la presencia de grupos de 
distinta naturaleza. Este problema solo puede resolverse, por regla 
general, mediante estudios de la herencia. 


Y así Johannsen llamó “fenotipo' al tipo" de Quételet y de 
Galton, que no era más que un tipo-en-apariencia. Por otra 
parte, llamó 'gen'? a la unidad hereditaria de variabilidad — 


6 En este punto Johannsen cometió un error análogo al de Quételet y Galton. 
En su primer ejemplo examinó la progenie de las tres subpoblaciones de 
Galton: progenie de progenitores altos, progenie de progenitores bajos y 
progenie de progenitores de estatura intermedia. Mostró convincentemente 
que, aunque las tres subpoblaciones tenían medias diferentes, los datos 
reunidos presentaban un distribución lisa (smooth) unimodal (binomial). Pero 
entonces da un ejemplo inverso: examinó el F, de un cruce entre sus porotos 
largos y cortos. La distribución de las longitudes de estos porotos se ajustaba 
muy bien a la expectativa de una simple distribución binomial. Sin embargo, 
sostuvo Johannsen, esta población estadísticamente uniforme era en efecto 
una mezcla de tres subpoblaciones: el tipo corto, el tipo largo y el tipo híbrido. 
Para demostrarlo, presentó un cuadro en el que había dividido su población 
en tres subpoblaciones —presumiblemente según su longitud— y luego 
dio las distribuciones de longitud y los parámetros estadísticos de esas tres 
progenies. Pero esto es erróneo: él no podía separar la población en tres 
subpoblaciones sobre la base de diferencias de longitud. No hay modo de 
asignar una muestra de porotos de una longitud dada a tres subpoblaciones 
diferentes sobre la base de su longitud. Johannsen tiene que haber dividido 
la progenie en tres subpoblaciones sobre la base de algún otro rasgo, como 
el color de las semillas, que caracterizase los linajes antecedentes (parental 
lines) de porotos largos y cortos. La reunión de estas subpoblaciones para 
obtener una distribución unitaria solo puede revertirse si existe un marcador 
independiente para hacer los distingos. 

7 Del examen de la edición danesa de 1905 del libro de Johannsen 
Arvelighedslaere se desprende sin duda que en 1903, cuando dictó las lecciones 
en que dicho libro se basa, tenía claro el concepto del fenotipo y el genotipo. 
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deducida de consideraciones biológicas, no estadísticas— y 
explicó así lo que quería decir con ello: 


Solo se trata de expresar la simple noción de que un rasgo del or- 
ganismo en desarrollo está condicionado por “algo” en los gametos 
o puede ser determinado parcialmente por ello. 


East (1912) interpretó esto así: 


La diferencia entre la ley de Galton y la ley de Mendel es que el 
verdadero criterio del plasma germinal de cualquier individuo es 
su poder de procrear y no la apariencia somática de su ancestro. 


Los experimentos de Johannsen, en los cuales no se detectó 
variación genotípica alguna en los linajes endógamos de po- 
rotos al cabo de muchas generaciones, reforzaron el concepto 
de la constancia del material genético. Sin embargo, él no se 
comprometió con una base material de la herencia ni con su 
unidad: el gen. Se refirió a “algo” (“Etwas”) que estaba pre- 
sente en los gametos y el cigoto, pero, al revés de Weismann, 
precisó que su terminología no estaba comprometida con 
ninguna concepción específica del gen. En la medida en que 
el asunto le interesó, pensaba que era un término sin una 
hipótesis: “No hay que construir ni respaldar con ello nin- 


Incluso intentó acuñar un nombre para lo que más tarde se conocería como 
fenotipo: 'Livs Type”, esto es, Tipo de Vida [o biotipo']. Para lo que luego sería 
el gen empleaba aún el término Anlaeg', o sea, Anlage [es decir, disposición; cf. 
la nota 4 en la p. 33—N. del T.]. En traducción libre: “Estos tipos numéricos, 
como podemos llamarlos, son términos puramente estadísticos, que sirven 
para calcular. En contraste, los tipos de los organismos podrían llamarse tipos 
biológicos, o, más brevemente, 'biotipos'. No cabía duda alguna de que las 
células sexuales contienen algo que es un determinante esencial del carácter 
que se desarrolla. Este “algo' lo llamamos Anlage. Hasta ahora no tenemos 
una idea cierta de su índole, pero esto no tiene importancia. Adhiriendo en 
esta medida al carácter simple, podríamos contentarnos con decir que el 
biotipo es un carácter o rasgo detrás del cual hay cierta Anlage. Los rasgos 
específicos de un individuo no están determinados exclusivamente por la 
Anlage que estaba presente en las células sexuales de sus progenitores, 
sino también por las condiciones en que tuvo lugar su desarrollo.” (Véanse 
asimismo las consideraciones de F.B. Churchill 1974). 
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guna hipótesis sobre la naturaleza de este “algo'.” E insistió 
en que ninguna hipótesis era necesaria para proseguir con la 
investigación de la herencia: 


En la actualidad ninguna idea cierta acerca de la naturaleza del gen 
está suficientemente bien establecida. Pero esto en nada afecta la 
eficacia de la investigación de la herencia. Basta que se pueda ase- 
verar con certeza que tales genes' están disponibles. 


(Johannsen 1909) 


Johannsen no solo se abstuvo de asignarle una base material 
a los genes; incluso era escéptico respecto a la significación 
de la realidad de los genes más allá de su utilidad operacio- 
nal. En la tercera edición de su libro, publicada en 1926, 
juzgó oportuno agregar una sección en la que reconocía 
que los mendelianos tenían una deuda con la heurística re- 
duccionista introducida en el siglo XIX en la investigación 
biológica. Pero al mismo tiempo, se desasoció expresamente 
de su reduccionismo estructural. Para él, la desarticulación 
de la estructura entera era tan artificial e ingenua como el 
reduccionismo funcional: 


El gran fisiólogo Claude Bernard deseaba ya en 1878 hacer un 
distingo tajante entre la interacción concertada de los órganos 
completamente desarrollados de los cuerpos de los animales y su 
pretendida independencia en el desarrollo, similar a la forma como 
las diferentes partes de un rifle se producen independientemen- 
te unas de otras en la fábrica. Pero no siempre es fácil distinguir 
conceptualmente entre órgano, partes corporales, rasgos y carac- 
terísticas (que a menudo están condicionadas por el órgano). En 
suma, suele ser difícil separar “marcadores” morfológicos, más 
bien localizados, de los fisiológicos, más difusos. La proyección 
especulativa de los elementos de tal desmembramiento descrip- 
tivo del organismo, hasta llegar a la constitución de los gametos 
correspondientes, es en efecto la expresión de una manera de pen- 
sar bastante ingenua. 


(Johannsen 1926) 
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De este modo, aunque el concepto de gen se estableció con 
la buena intención de ser meramente una “variable interme- 
diadora”, tuvo ya desde un principio un valor agregado, este 
“Etwas” de que hablaba Johannsen. Como señala Woodger 
(1967), nuestros conceptos “son construcciones en el pen- 
samiento que históricamente representan una cantidad 
inmensa de trabajo intelectual”. Así las hipótesis nos vienen 
antes, más bien que después, de hacer nuestras observa- 
ciones. De hecho, la hipótesis preconcebida es lo que hace 
significativos a los fenómenos observados. 

El gen de Johannsen era a fin de cuentas un “constructo 
hipotético”, a pesar de sus intenciones. Querría llamar a este 
enfoque “reduccionismo instrumental”. Espero mostrar que 
este enfoque lógicamente inconsecuente dotó al concepto del 
amplio margen de flexibilidad que fue importante para su 
subsistencia. 


El gen instrumental 

El reduccionismo mendeliano implica que un gen es ese 
“algo” que es el potencial para un rasgo. Pero ¿cómo se 
reconoce un gen? Por su “representante”, el rasgo, o más 
exactamente, por las formas alternativas con que el rasgo 
aparece. El único modo de identificar genes era por su efec- 
to. ¿Qué es un rasgo (o variación en un rasgo) que define 
un gen? Mendel juiciosamente eligió rasgos con diferencias 
tajantes: amarillo frente a verde, arrugado frente a liso, alto 
frente a enano. Pero la mayoría de los rasgos no se deja deli- 
mitar de este modo. ¿Cómo determinar, entonces, qué es un 
“carácter-unidad” (unit character) que representa un “factor- 
unidad” (unit factor)? La respuesta mendeliana es simple: un 
rasgo que “mendeliza” está por definición determinado por 


41 


un gen único;* o, en las palabras de Castle (1919): “cualquier 
carácter visible de un organismo que se comporta como una 
unidad indivisible de herencia mendeliana” determina una 
unidad de factor o gen. Quien acepta esta definición puede 
ignorar las unidades de carácter y referirse a los genes que 
presumiblemente les subyacen: observamos los caracteres 
O rasgos, pero estos son solo los “marcadores” de los genes. 
Si un rasgo o carácter no “mendeliza”, entonces, según esta 
definición, está controlado por más de un gen. 


Los estudios experimentales de la herencia iniciados [por Castle] 
en 1902, pronto [lo] llevaron a observar caracteres que inequívoca- 
mente se alteran en los cruces y por eso [él] ha defendido durante 
muchos años la opinión de que los gametos no son puros en el 
sentido expresado por Bateson. 


(Castle 1919) 


Esta opinión fue rechazada, como Castle mismo indica, no 
porque hubiera un defecto en sus procedimientos experimen- 
tales, sino porque no estaba “en armonía con los resultados 
de Johannsen y otros investigadores”. 

Ante la confianza de Muller en que las variaciones de un 
gen entre los descendientes inmediatos de un individuo que 
lo posee no forman en caso alguno que se conozca una distri- 
bución normal de variantes en torno al tipo original (Muller 
1914), Castle señala: 


El empleo de la palabra “gen” en la vastísima generalización de 
Muller resguarda al autor, dado que nadie, por lo que sé, reclama 
haber nunca visto un “gen” o haberlo medido. ¿Cómo cabría espe- 
rar que la “variación de un gen... forme una curva de probabilidad”, 
si el gen no es mensurable> 

(Castle 1915) 


8  Mevalgo del neologismo “mendelizar' para traducir el verbo inglés intransitivo 
“to Mendelize”, aplicable a un rasgo o carácter que se comporta o se trasmite 
conforme a las leyes de la herencia de Mendel. La voz inglesa se usaba ya en 
1906.(N. del T.] 
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Sin embargo, es probable que no hayan sido sus resultados 
experimentales con ratas overas lo que finalmente convenció 
a Castle en 1919 de que abandonara su resistencia al concep- 
to del gen constante: esos experimentos podían fácilmente 
interpretarse bajo su previo supuesto de que las unidades se 
modifican en los heterocigotos. Más bien, como Castle ad- 
mite, sus resultados 


no plantean obstáculos a la proposición de Johannsen (diestramente 
respaldada por East) de que una terminología [que habla] de genes 
es adecuada para expresar todas las variedades conocidas de fenó- 
menos de herencia. 


(Castle 1919; cursiva mía) 


Diestro, sin duda, fue el alegato de East en pro del concepto 
reduccionista instrumental: 


Según entiendo el mendelismo, se trata de una idea pura y sim- 
ple. Uno cruza varios animales o plantas y anota los resultados. 
Al duplicarse los experimentos en ambientes comparativamente 
constantes, esos resultados se repiten de un modo suficientemente 
bien definido que justifica el uso de una notación en la cual genes 
teóricos localizados en las células germinales reemplazan los ca- 
racteres somáticos efectivos encontrados experimentalmente... El 
mendelismo es pues precisamente una notación conceptual como 
la empleada en el álgebra o en la química. 


(East 1912) 


Una vez que se acepta que el término “factor-unidad' (gen) es 
un recurso conceptual, deberíamos tener conciencia de sus 
limitaciones como término descriptivo de la “realidad”: 


... no hemos sacado de adentro de la célula germinal algo nuevo 
y asombroso; recordamos que un factor-unidad (unit factor) re- 
presenta una idea y no una realidad, aunque tiene que tener una 
amplia base de realidad si ha de describir una serie de hechos 
genéticos. 
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...Nada sabemos de esta célula germinal fuera de unos pocos hechos 
superficiales, pero como una breve descripción de los resultados 
de la crianza [de plantas o animales] demanda una descripción 
unitaria, se ha acuñado el término “unidad factorial' (factor unit). 
Como espero mostrar, un factor, no siendo una realidad biológi- 
ca sino un término descriptivo, tiene que ser fijo e inalterable. Si 
fuese de otro modo, no ofrecería ventajas para la descripción de 
caracteres variables. 


(East 1912) 


Para que su reduccionismo instrumental no fuese malen- 
tendido como un rechazo de la base material de la herencia, 
East agregó una nota al pie de la página: 


...El término factor representa en cierto modo una realidad bioló- 
gica cuya naturaleza ignoramos, tal como una fórmula molecular 
estructural representa fundamentalmente una realidad; sin embar 
go, en el uso matemático que se les da, ambos son conceptos. 


(East 1912) 


East entiende la significación instrumental del gen: está ahí 
para cumplir una tarea. Si no la cumple, de nada sirve rete- 
nerlo. 


¿Hasta dónde podemos llevar esta notación conceptual? Mi res- 
puesta es: solo mientras que la notación interprete los hechos de 
la crianza y sea servicial... 

No creo que los biólogos dispongan aún de suficientes hechos para 
justificar que se le atribuya a su notación un significado concreto 
referente a la estructura de las células germinales; pero sostengo 
que la notación mendeliana se ajusta a los hechos de la herencia 
del tamaño y de la herencia cualitativa. Como descripción, llega a 
la meta. Si la herencia cualitativa es mendeliana, la herencia cuan- 
titativa es mendeliana; si la herencia cuantitativa no está [bien] 
descrita de este modo, la herencia cualitativa no está descrita ni 
una pizca mejor. 


(East 1912) 
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Castle no se equivocó en la interpretación de sus resultados 
experimentales, pero su interpretación no era servicial, no 
era instrumental. No permitía efectuar las generalizaciones 
esperadas. El “carácter-unidad” de Castle tenía más bien la 
índole de una variable intermediadora, un concepto abstrac- 
tivo para el cual la verdad de las leyes empíricas constituía 
un conjunto de condiciones no solo necesarias sino también 
suficientes. East finalmente lo convenció de que el “factor- 
unidad” —o el “gen”— es un constructo hipotético, para el 
cual las leyes empíricas eran necesarias, pero no suficientes. 
Este concepto del gen instrumental reduccionista se ha man- 
tenido y ha sido sumamente exitoso en muchos aspectos de 
la investigación genética desde entonces. 

Cuando Vogel (1970) infiere que el patrón electroence- 
falográfico bajo que él estudiaba era consecuencia de un 
modo autosomático monogénico dominante de herencia, no 
le preocupa un segmento material de ADN que pudiera es- 
tar correlacionado con esta función, sino solo la posibilidad 
de proseguir el análisis al nivel del “como si”, esto es, como 
si tal gen material existiera en alguna parte. Probablemente 
no le habría sorprendido que la investigación ulterior revela- 
ra que el rasgo calzaba mejor con un modelo de dos genes, 
puesto que sabemos que las expectativas de tal modelo son 
“alarmantemente parecidas” a las de un modo de herencia 
simple autosomático-dominante (Vogel y Motulsky 1982). 
En el otro extremo del mismo continuo están los estudios 
genéticos de rasgos cuantitativos, tales como los de Morton 
et al. (1970). Dan por supuesta la función de muchos genes 
discretos, a pesar de que habitualmente no solo es imposible 
sino además innecesario referirse a los genes individuales y 
sus fenotipos específicos. No solo no existe un gen (mate- 
rial o proverbial) para un rasgo como la “destreza” (“skill”), 
sino que la teoría supone que la “destreza” está determinada 
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por muchos genes igualmente efectivos y por tanto también 
intercambiables. En tales análisis, la enumeración de genes 
tiene solo un valor operacional en sentido estrecho. 

Después que Nilsson-Ehle, Emerson y East introdujeron 
el concepto de rasgos multigénicos, también fue posible re- 
solver la vieja disputa con la escuela de Galton y Pearson. 
Galton interpretó correctamente las correlaciones entre los 
rasgos de los progenitores y los de su progenie, entre her- 
manos y sobre todo entre mellizos, como una medida del 
componente genético de la variación en los rasgos conside- 
rados. El análisis estadístico de Fisher (1918) mostró cómo la 
teoría de los genes mendelianos múltiples, que se segregan 
en las poblaciones, podía aplicarse a estas correlaciones entre 
parientes. Sin identificar genes específicos se podía estimar 
no solo el componente genético en la variancia total de los 
rasgos, sino también el grado de dominancia de los presun- 
tos genes, el ligamiento (linkage) entre ellos y el número de 
genes que hay que suponer que están en juego. Cuando se 
supo apreciar este resultado, quedó abierto el camino para 
la reconciliación de darwinistas y mendelianos. Ella culminó 
con el establecimiento de la Teoría Sintética de la Evolución, 
o neodarwinismo. 

El concepto de genes múltiples no implica que sea impo- 
sible descomponer rasgos cuantitativos complejos en otros 
más simples. A menudo, al estudiar un rasgo complejo más 
a fondo al nivel fenotípico, ha sido posible identificar con él 
unidades fenotípicas discretas y relacionar estos caracteres- 
unidad con factores-unidad o genes específicos (véase vgr. 
Motulsky 1982). La fuerza del instrumentalismo reside en 
que no acepta un análisis como final, sino solo como un re- 
curso provisorio hasta que se proponga otro mejor. 

Para subrayar la fecundidad de este enfoque basta men- 
cionar que bajo los auspicios del concepto reduccionista 
instrumental no solo se estableció la teoría cromosómica de 
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la genética, sino que se infirieron los mapas lineales de los 
genes y se constató que eran isosecuenciales? con los mapas 
citológicos de los cromosomas. Tan es así que cuando T.H. 
Morgan, en su conferencia de aceptación del premio Nobel 
en 1933, examinó “¿Qué son los genes?”, pudo sostener: 


Ahora que localizamos a los genes en los cromosomas, ¿se justifica 
que los consideremos como unidades materiales, como cuerpos 
químicos de un orden superior a las moléculas? Francamente, 
estas son cuestiones que al genetista practicante no le preocupan 
mucho, salvo de tarde en tarde, cuando especula sobre la natura- 
leza de los elementos postulados. No hay un consenso de opinión 
entre los genetistas acerca de lo que los genes son —si son reales 
o puramente ficticios— porque al nivel en que ocurren los experi- 
mentos genéticos no hace la menor diferencia que el gen sea una 
unidad hipotética o que sea una partícula material. 


(Morgan 1933) 


Sin embargo, este planteamiento instrumental de Morgan 
fue fecundo sólo porque la filosofía realista rival siempre 
presente —al brindar el concepto del gen material discreto— 
sugería al genetista instrumental una estrategia experimental 
significativa sin comprometerlo con una entidad específica 
llamada el gen. 


El gen material 


Cuando Muller atacó la interpretación operacional que Castle 
daba a sus experimentos de crianza de ratas, pensaba en algo 


9 Me valgo del neologismo isosecuencial para traducir el término inglés 
isoseguential, de uso frecuente en biología molecular. Se aplica a pares de n- 
tuplos ordenados entre los cuales existe una correspondencia que preserva el 
orden de cada uno. Como 'iso-' es una raíz griega, pero 'seq-' es latina, sería 
más elegante decir equisecuencial; pero el término fue creado en inglés, una 
lengua que hace gala de hibridismo. (N. del T.] 
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más que el concepto instrumental de gen de East. Igual que 
East, Muller señaló que, como los resultados de Castle podían 
explicarse en términos de “factores múltiples”, debía apli- 
carse esta interpretación. Pero, mientras que los genes eran 
para East unidades teóricas que “reemplazan los caracteres 
somáticos efectivos encontrados experimentalmente”, para 
Muller eran unidades por derecho propio, con característi- 
cas inherentes que podrían especificarse, aunque el único 
modo de reconocer su presencia era, por el momento, me- 
diante su efecto. 


Además de las ordinarias proteínas, carbohidratos, lipoides y ex- 
tractivos, de varios tipos, están presentes en la célula miles de 
sustancias distintas: los “genes”; estos genes existen como partí- 
culas ultramicroscópicas; sin embargo, su influencia permea toda 
la célula... los genes están en los cromosomas... La composición 
química de los genes y las fórmulas de sus reacciones siguen sien- 
do por ahora bastante desconocidos. 


(Muller 1922) 


La existencia de unidades genéticas discretas ya se justifica 
por consideraciones puramente racionales: 


El gen a veces ha sido descrito como un concepto puramente idea- 
lista, divorciado de las cosas reales, y también ha sido denunciado 
como una aspiración ilusoria (wishful thinking) de quienes poseen 
una mentalidad excesivamente mecanicista. Y algunos críticos lle- 
gan al punto de aseverar incluso que no existe en absoluto algo así 
como un material genético, que sea distinto de otros componentes 
de la materia viva. Sin embargo, una defensa plausible de la exis- 
tencia de material genético separable podría fundarse únicamente 
en consideraciones muy generales. 


(Muller 1947; cursiva mía) 


Lo que significa el término “material génico' (gene' material) ... es 
cualquier sustancia que, en un entorno dado —protoplásmico o 
de otra clase— es capaz de causar la reproducción de su propia 
composición específica, pero que, ello no obstante, puede cambiar 
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repetidamente —“mutar”—, reteniendo sin embargo la propiedad 
de reproducirse en sus varias formas nuevas. 
(Muller 1926) 


El gen ha sido cosificado. Ha sido concebido como una estruc- 
tura espacial. El gen ya no está determinado por su fenotipo. 
De hecho, él determina al fenotipo. 


Aunque atomizado (particulate) en su autorreproducción, sus pro- 
ductos en la célula interactúan de las maneras más complicadas, 
tanto entre sí como con los productos de las condiciones ambien- 
tales, en la determinación de los caracteres de los organismos, 
contra lo que supusieron muchos mendelianos al principio. Sin 
embargo, su integración es esencialmente solo uno de los efectos 
de los genes, pues en el proceso inmediato de su autosíntesis si- 
guen siendo sustancialmente independientes. 

(Muller 1926) 


Como ente corpuscular, separable en el espacio, el gen debía 
ser cuantificable. Y en efecto, desde muy temprano Muller 
publicó estimaciones del número de genes presentes en los 
cromosomas y de su tamaño (Muller 1916), e intentó deter- 
minar sus fronteras (“test de izquierda y derecha”—Muller 
1956). El intento más explícito en esta dirección fue pro- 
bablemente el estudio de Timoféeff-Ressovsky et al. (1935). 
Consideraron a los genes como unidades discretas, cuantifi- 
cables, similares a una molécula, susceptibles de medición 
según métodos físico-químicos. 


La integración de la genética con la investigación citológica ha 
mostrado que el gen, originalmente un simple representante sim- 
bólico de una unidad mendeliana, podía localizarse en el espacio 
y que era posible seguir sus movimientos. El análisis refinado en 
la Drosophila ha conducido a estimaciones de los tamaños de los 
genes que son comparables a los de las moléculas más grandes 
que se conocen... Cuando hablamos de genes como moléculas... 
pensamos... más generalmente en una unión bien definida de 
átomos y no en moléculas definidas químicamente. 
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Se habían obtenido estimaciones bastante buenas del tamaño 
de las moléculas de enzimas y aun de bacterias, determi- 
nando la cantidad de radiación necesaria para inactivarlas: 
mientras mayor fuera el blanco, más energía radiante se re- 
quería para lograr la inactivación. En cuanto los genes fueron 
vistos como unidades similares a las moléculas, fue una con- 
secuencia natural extender a ellos la teoría que correlacionaba 
la energía con el tamaño del blanco, esto es, medir el tamaño 
de los genes por la energía requerida para inducir una mu- 
tación letal en un gen medio. 

Quiero sostener que esta combinación del enfoque ma- 
terial con el instrumental fue crítica. Se aseguró el progreso 
gracias a la dialéctica de las dos filosofías, la de Muller, que 
veía la teoría como un “mapa proyectado” de la realidad, 
y la de East y Morgan, que la consideraba como una pre- 
misa que solamente proporcionaba “principios de mapeo” 
(Nagel 1968). Nuestro análisis del sistema genético empezó 
por el rasgo. Abordamos los rasgos como resultados de la 
función de constructos hipotéticos, los “genes”. Este enfo- 
que instrumental ha sido y sigue siendo sumamente eficaz. 
Pero una vez que convertimos el constructo hipotético en 
un ente material fue posible progresar a otro nivel de análi- 
sis de la función de estos entes. Esto es precisamente lo que 
hicieron Beadle y Tatum a comienzos de la década de 1940. 
Concluyeron que 


como la naturaleza del organismo depende de las propiedades de 
los genes en la célula indiferenciada desde la cual se desarrolla, 
cabe suponer que los genes controlan de algún modo las reaccio- 
nes tanto en lo que respecta a su índole como a sus relaciones 
temporales. 


(Beadle y Tatum 1941; cursiva mía) 


Considerando las limitaciones con que tropieza usualmente 
el genetista fisiológico en su intento de determinar las bases 
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fisiológicas y bioquímicas de rasgos hereditarios ya conoci- 
dos, se vieron 


.. llevados a investigar el problema general del control genético de 
las reacciones metabólicas y de desarrollo, invirtiendo el procedi- 
miento ordinario: en vez de tratar de entender la base química de 
caracteres genéticos conocidos, procedieron a determinar si los ge- 
nes controlan reacciones bioquímicas conocidas y cómo lo hacen. 
...El procedimiento se basa en el supuesto de que el tratamiento 
con rayos X inducirá mutaciones en genes involucrados en reac- 
ciones químicas específicas conocidas. Si el organismo tiene que 
ser capaz de realizar cierta reacción química para sobrevivir en un 
medio dado, un mutante incapaz de hacerlo obviamente será letal 
en ese medio. Tal mutante puede ser mantenido y estudiado... 


(Beadle y Tatum 1941b) 


El concepto del gen material sugirió un nivel de análisis fun- 
cional, nuevo y más profundo, condensado en el conocido 
eslogan: “un gen—una enzima”. 

De un modo similar, el establecimiento del concepto de 
gen material sugirió un nivel más profundo de análisis de la 
estructura del propio gen. Lewis, Pontecorvo y, finalmente, 
Benzer pudieron mostrar que lo que se consideraba que era 
el gen material —una unidad de función, recombinación y 
mutación— en realidad consistía en tres entidades diferen- 
tes. Estas eran la unidad funcional máxima definida por el 
test cis-trans (el “cistron”), la unidad mínima de recombina- 
ción (“recon”) y la unidad mínima capaz de mutar (“muton”) 
(Benzer 1957). 
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El concepto no reduccionista 


Mientras que el concepto realista del gen puede considerarse 
como una opinión extrema en el continuo instrumentalis- 
ta de los posibles constructos hipotéticos, las opiniones de 
Goldschmidt pueden juzgarse como representantes del otro 
extremo de este continuo. Para él, los genes eran abstrac- 
ciones, variables intermediadoras que habían ayudado a 
organizar observaciones en los primeros días de la genética, 
pero ya no más. 


[Abordemos] ahora a las dos filosofías de la genética que hay que 
considerar, Una es el punto de vista estadístico o estático; la otra, el 
punto de vista fisiológico o dinámico. La filosofia básica estadística 
intenta interpretar cada conjunto generalizado de hechos mediante 
la introducción de más y más unidades para tratamiento estadísti- 
co. ...Trata de explicar todos los aspectos básicos de los fenómenos 
genéticos introduciendo más genes... De este modo se establece 
por último un sistema... que debo llamar hiperatomismo... 
Aunque acepta, como es natural, los asertos estadísticos de la ge- 
nética, el enfoque fisiológico procura evitar —sometiéndose en 
efecto a la regla de la parsimonia— la búsqueda de explicaciones 
en términos de sistemas adicionales no comprobados de unidades 
para más y más permutaciones génicas. 


(Goldschmidt 1954) 


Tal como Muller, Goldschmidt vio en la elucidación de la na- 
turaleza del gen el problema central de la genética. “Desde 
que la genética existe, el problema último ha sido la natu- 
raleza del gen, su reduplicación y mutación” (Goldschmidt 
1950). Pero denuncia la filosofía reduccionista de Muller. 
Goldschmidt veía en el cromosoma íntegro la unidad “real” 
de estructura. Los datos experimentales apuntaban a loci a lo 
largo del cromosoma. Pero añadir a estos correlatos observa- 
cionales cualesquiera supuestos referentes a su realidad era 
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para Goldschmidt “hiperatomismo” no solo superfluo, sino 
hasta destructivo. 

Una de las disputas más agrias entre Goldschmidt y 
Muller concierne al “efecto de posición”. Sturtevant descu- 
brió que la expresión de los genes puede depender de sus 
vecinos a lo largo del cromosoma. Llamó a este fenómeno 
“efecto de posición”. El fenómeno plantea para el gen discre- 
to un desafío que no se ha resuelto satisfactoriamente hasta 
el día de hoy. Para Goldschmidt, el significado del efecto de 
posición era obvio: 


La conclusión, entonces, es que la mutación del gen y el efecto 
de posición son una y la misma cosa. Esto quiere decir que en un 
cromosoma no existen genes, sino solo puntos, loci, que tienen que 
arreglarse en un orden o patrón apropiado para controlar el desa- 
rrollo normal. ...Podríamos ciertamente llamar gen a un cambio 
de arreglo en un locus. Pero entonces no hay genes en el cromo- 
soma normal y el gen mutante no tiene un alelo silvestre, puesto 
que el cromosoma silvestre entero es el alelo de todos los genes 
mutantes en el cromosoma. 


(Goldschmidt 1938) 


Por otro lado, fue justamente el concepto no reduccionista 
de Goldschmidt lo que le cerró el camino para alcanzar una 
comprensión más profunda de lo que llamó “el punto de vista 
fisiológico o dinámico”. Hemos visto cómo el concepto ins- 
trumental reduccionista condujo a Beadle y Tatum, a través 
del concepto del gen material, a una nueva intuición de la 
función del gen. Al revés de Goldschmidt, que sostenía que 
“el gen mutante no tiene un alelo silvestre”, el postulado “un 
gen-una enzima” permitió a Beadle y Tatum deducir direc- 
tamente la función del alelo silvestre de la del alelo mutante. 
Este fue también el enfoque adoptado por Garrod alrededor 
de 1908, cuando introdujo el concepto de “errores congé- 
nitos del metabolismo”. Pero la intuición de Garrod estaba 
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demasiado adelantada para su tiempo: requería el desarrollo 
del concepto mediador de un gen material para pasar de un 
nivel funcional al otro. 

Con los recientes avances de la genética molecular, en que 
la unidad genética discreta ha perdido mucho de su lustre, 
ahora que se sabe que hay unidades genéticas que se trasla- 
pan y se han descubierto unidades funcionales organizadas 
en sistema jerárquicos, hay quienes intentan revivir el “no 
reduccionismo” de Goldschmidt. Lo mejor es citarles las pro- 
pias palabras de este: 


Hubo... biólogos opuestos a la teoría de las unidades hereditarias 
por razones generales. Para probar su tesis, tenían que desaten- 
der todos lo hechos conocidos de la genética, y por tanto estaban 
equivocados aun cuando ahora resulte que su escepticismo esté- 
ril de cara a hechos abrumadores los colocó a fin de cuentas en 
el lado correcto. 


( xdsé dt 1938) 


El concepto realista del gen, que conduce a una comprensión 
más profunda de la función del gen (“un gen—una enzima”) 
y de su estructura (“cistron”—“recon”-“muton”), culminó con 
el descubrimiento de la estructura del ADN por Watson y 
Crick. Que los ácidos nucleicos son el meollo del material he- 
reditario se sabía ya desde comienzos de la década de 1920, 
gracias a los trabajos de Griffith sobre la transformación en 
los pneumococos. Lo que hacía falta era una comprensión 
físico-química de la organización de estos ácidos nucleicos 
que correspondiera a la estructura conceptual de la investiga- 
ción genética. Watson y Crick explicaron desde un comienzo 
cómo el modelo del ADN presentado por ellos respondía a 
estas demandas: 
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Una estructura que... inmediatamente sugiere un mecanismo de 
autoduplicación. El espinazo de azúcar fosfatada de nuestro mo- 
delo es completamente regular, pero cualquier secuencia de pares 
de bases calzaría en la estructura. Se sigue que en una molécula 
larga son posibles muchas permutaciones diferentes, y por tanto 
parece probable que la secuencia precisa de las bases sea el códi- 
go portador de la información genética. ...La mutación espontánea 
puede deberse a una base que ocasionalmente figura en una de 
sus formas tautoméricas menos probables." 

(Watson y Crick 1953b) 


Así el modelo de Watson y Crick dio una respuesta química a 
las demandas que los genetistas le hacían al gen material: (a) 
Era capaz de autorreplicación. (b) Era una estructura básica- 
mente homogénea que admitía suficiente variabilidad como 
para codificar muchos productos específicos diferentes. (c) 
Podían ocurrir mutaciones que podrían perpetuarse lo mis- 
mo que la versión original. 

El nucleótido llegó a ser la unidad fundamental de la 
genética molecular. Los genetistas moleculares dieron por 
supuesto que el gen ahora quedaba “relegado al rol de una 
unidad secundaria agregada que comprende cientos o miles 
de tales nucleótidos” (Stent 1970). Por un tiempo se creyó 
que las unidades de mutación y recombinación de Benzer no 
eran más que nucleótidos singulares a lo largo de la molécula 
de ADN. De hecho, los términos “mutor” y “recon” desapare- 
cieron de nuestro vocabulario (luego resultó que había sido 
prematuro: ni la unidad de recombinación y a menudo ni 
siquiera la unidad de mutación corresponden a nucleótidos 
singulares). Pero aun los genetistas moleculares necesitaban 
una unidad funcional “significativa” de ADN. Por eso, tras 
un breve eclipse durante el cual el uso del término 'gen' cayó 
en desgracia, el “cistron” fue identificado con el “gen”. El 


1o  Falk escribe: “one of its less tautomeric forms”; pero el original citado dice: 
“one of its less likely tautomeric forms”. [N. del T.] 
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gen material quedó establecido como un segmento continuo 
discreto de ADN: “cada cistron corresponde a segmentos ta- 
jantemente limitados de la estructura lineal” (Benzer 1959). 
El gen era un segmento que podía identificarse operacional- 
mente por su producto polipéptido, pero era un segmento 
discreto por sí mismo, independiente de que fuera trascrito y 
de que la trascripción fuera traducida. Cuando se vio que al- 
gunos segmentos específicos y discretos eran trascritos pero 
no traducidos (genes ARNr y ARNt) y que otros ni siquiera 
eran trascritos (“pseudogenes”), estas constataciones pudie- 
ron ajustarse al nivel instrumental, mientras no afectasen al 
concepto del gen material. “Un gen—una enzima” no tenía 
que referirse exactamente a una enzima. El gen era lo que 
“estaba ahí”, y cuando el producto constaba de varios polipép- 
tidos de origen genéticamente independiente, el eslogan se 
dejaba adaptar fácilmente convirtiéndose en “un cistron-un 
polipéptido”. 

Cuando Jacob y Monod descubrieron que algunos segmen- 
tos discretos de las cadenas de ADN estaban involucrados no 
en la especificación de algún producto, sino en la regulación 
de la producción de otros segmentos, no fue difícil ampliar 
el concepto: había “genes estructurales” y había “genes re- 
guladores”. Se mantuvo el concepto de las secuencias bien 
definidas de ADN que podían ponerse en relación con fun- 
ciones específicas. Pero ahora ¿qué era el gen estructural? 
El segmento de ADN trascrito en ARN como una unidad se 
traducía en varios polipéptidos distintos. ¿Cuál era el gen aho- 
ra? ¿La unidad trascrita en un ARN, o quizás la traducida en 
un polipéptido específico? La estricta adhesión al concepto 
realista de gen, como la unidad más básica de la herencia, 
habría exigido que el gen sea la unidad trascrita. La adhe- 
sión estricta a la formulación instrumental de una entidad 
que corresponda mejor a las propiedades observables habría 


exigido que la unidad de traducción corresponda al gen. La 
unidad de trascripción pasó a ser el “operon” y el nombre 
“cistron' se reservó para la unidad de traducción. Esta solu- 
ción pragmática puede significar el comienzo de la reversión 
del proceso, de vuelta a la abstracción, desde el gen material 
discreto bien definido. 


Ciertamente tenemos que simplificar y abstraer, y la anatomía re- 
presenta un modo de hacerlo respecto al organismo vivo —un 
modo de abstracción. ...Cuando pasamos a interpretar los resulta- 
dos sintéticamente, olvidamos su naturaleza abstracta y caemos en 
la “falacia de la concreción mal colocada”... 
(Woodger 1967) 
El hecho es que los genetistas no incurrieron en esta falacia 
de la concreción, sino más bien emprendieron una retirada 
pragmática desde el concepto del gen material al concepto 
instrumental. Esto no siempre fue apreciado entre los in- 
teresados, sobre todo entre los biólogos moleculares, pero 
también entre algunos historiadores. Así Olby (1974) escri- 
be: “Se ha observado a menudo que hasta que la genética 
molecular emergió de la oscuridad en la década de 1940, los 
genetistas laboraban en un vacío conceptual. Sin duda tenían 
el carácter, el gen, el alelo, el locus y el mapa cromosómico; 
pero ¿qué estaba en el mapa? ¿genes? ¿qué son los genes, y 
cuál es la cadena causal que conecta al gen con el carácter 
que él determina>”. 

En cuanto a los genetistas moleculares, a mediados de 
la década de 1960, reinaba entre muchos de ellos un fuerte 
sentimiento de que en menos de dos décadas habían “resca- 
tado” el gen de manos de los biólogos y cumplido con éxito 
la tarea de reducir la genética al nivel físico-químico. El gen 
se refería a una entidad real que estaba casi completamen- 
te interpretada. Los “andamios instrumentales” podían irse 
desmantelando gradualmente. Todos los problemas básicos 
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estaban resueltos, aunque todavía era necesario “pulir los de- 
talles” aquí y allá. He aquí cómo un biólogo molecular veía 
la tarea y su cumplimiento: 


La unidad fundamental de la genética clásica es un gen indivisi- 
ble y abstracto. En contraste, la unidad fundamental de la genética 
molecular es una molécula química concreta, el nucleótido, y el 
gen ha sido relegado al rol de una unidad secundaria agregada que 
comprende cientos o miles de tales nucleótidos... a mediados de 
la década de 1960 se había logrado entender la naturaleza gene- 
ral de las funciones autocatalíticas y heterocatalíticas del ADN... 
El núcleo real de la teoría genética había sido alzado desde la 
profundidad ignota donde solo quince años antes Muller halló 
que se encontraba. Ahora tenemos un conocimiento efectivo del 
mecanismo que subyace a la propiedad única que hace que un 
gen sea un gen: la formación de enlaces de hidrógeno comple- 
mentarios parece ser todo lo que hace falta para que lo similar 
procree lo similar. 


(Stent 1970) 


Stent, sin embargo, se siente defraudado: 


Pero ¡ay! el mismo éxito de la genética molecular al explicar uno 
de los misterios más profundos de la vida en términos de reaccio- 
nes químicas cotidianas alteró las cualidades espirituales de este 
campo. La genética molecular ahora presenta un canon integral de 
conocimiento biológico que debe preservarse y trasmitirse a gene- 
raciones sucesivas de académicos... Pero su atractivo como arena 
para la lucha heroica contra la Gran Incógnita ha desaparecido. 


(Stent 1970) 


¡Qué equivocado estaba Stent con este comentario! Desde 
entonces los conceptos han cambiado constantemente, y lo 
que era increíble hace solo un par de años ahora tiene que 
aceptarse como un hecho. 

Un detalle obvio que hubo que pulir era el de la organi- 
zación del material genético en los núcleos de los eucarios. 
Hasta ese momento, la mayor parte de la comprensión a ni- 
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vel molecular se lograba a través de la investigación de los 
procarios. Sin duda, se había hecho ya mucho trabajo con eu- 
carios y había razones para pensar que, a grandes rasgos, los 
patrones establecidos para los procarios eran suficientemente 
generales como para aplicarse también a los eucarios. Sin 
embargo, había signos ominosos. Para solo mencionar dos: 
la presencia de enormes moléculas altamente heterogéneas 
de ARN (ARNHn) en los núcleos, pero no en el citoplasma 
de los eucarios; y la adherencia postrascripcional de secuen- 
cias largas de ácido poliadenílico (poly-A) en el extremo 3/ (la 
“cola”) del ARNm en los núcleos eucariotas, antes de que es- 
tos pasen al citoplasma. 

En mi opinión, el vuelco ocurrió cuando Britten y Kohne, 
en 1968, descubrieron que gran parte del ADN de los euca- 
rios era sumamente repetitivo. Como luego se vio, mucho de 
este ADN era no solo sumamente repetitivo sino que además 
tenía muy baja “complejidad”, esto es, muy poco contenido 
informativo. ¿Qué hacía en el núcleo todo este ADN? ¿Cuál 
es el significado de un gen en estas secuencias altamente 
redundantes? 


El gen desconcertante 

Algunas de las secuencias sumamente repetitivas en el ADN 
podían interpretarse conforme al concepto establecido del gen, 
por ejemplo, los genes ARNr, que codifican los componen- 
tes de ARN ribosómico, eran simplemente genes presentes 
en muchas copias. Sin embargo, extenderíamos demasiado 
el concepto de gen si llamásemos “genes' a las secuencias de 
ADN sumamente repetitivas que son informacionalmente 
opacas. Aunque se ha sugerido que tales secuencias repeti- 
tivas desempeñan “funciones domésticas”, esto es, ayudan a 


mantener la estructura organizada de los cromosomas, pare- 
cería que llamar “gen' o cistron' a cualquier tramo de ADN 
que cumple alguna función haría vacuos esos términos. 

Las secuencias sumamente repetitivas eran solo una clase 
de secuencias repetitivas. Había también secuencias mediana 
y escasamente repetitivas, y estas estaban desparramadas en- 
tre los cistrones clásicos. Se propusieron modelos, como el de 
las secuencias regulativas de Britten y Davidson (1969), para 
mantener la imagen de secuencias discretas de ADN con una 
función específica en sitios específicos a lo largo de los cro- 
mosomas. Pero surgieron también sorpresas de otros lados: 
los “segmentos de inserción” (IS) sin sitio fijo ni en número 
constante eran solo la punta del iceberg de los “transposo- 
nes”, que desafiaron todos los conceptos de gen establecidos. 
Con todo, había que aceptarlos como segmentos móviles que 
movilizaban aun a los genes “ordinarios” de los núcleos." 

El hallazgo de segmentos de ADN que codifican dos poli- 
péptidos diferentes estaba en contradicción flagrante con el 
concepto del gen material discreto. Fracasaron los intentos de 
racionalizar estos traslapos como casos especiales, resultan- 
tes de la presión de la selección en la evolución de aquellos 


11 El to de diciembre de 1983, el premio Nobel de medicina y fisiología fue 
otorgado a Barbara McClintock por haber descubierto, poco antes de 1950, 
“genes saltarines” inestables en el maíz. Aunque su trabajo se conocía bien 
y había sido respetado desde entonces, fue dejado a un lado como si no 
constituyera un aporte sustancial al cuerpo de nuestros conocimientos 
genéticos. La comunidad genética se tardó casi 40 años en aceptar el concepto 
de gen de McClintock. Quiero sugerir que, al negarse a asimilar los conceptos 
de McClintock a fines de la década de 1940 y en la de 1950, la comunidad 
genética actuó en defensa propia. En un momento en que la base material 
de las entidades genéticas había sido finalmente identificada con secuencias 
específicas y discretas de ADN, con modos de funcionar bien definidos, el 
concepto propuesto por ella de genes inestables tanto en su localización como 
en su función era demasiado subversivo (disruptive) para ser aceptado. Solo 
ahora, en la era de la anarquía en la formulación de entidades genéticas, los 
genes heterodoxos de McClintock pudieron ser acogidos con entusiasmo en 
nuestra fauna creciente de notaciones para unidades genéticas. 


6o 


virus que tienen que mantener una capacidad para un máxi- 
mo número de funciones dentro de un volumen mínimo. 
Pronto se vio que el traslapo de las funciones no se limitaba a 
los virus. Por ejemplo, las secuencias en el extremo “corrien- 
te arriba” de los genes estructurales solían tener funciones 
dobles, tales como las de ser a la vez sitios de adhesión para 
la moléculas reguladoras y secuencias codificadoras de los 
productos polipéptidos. Hacia fines de la década de 1970 
ni siquiera el “gen estructural” pudo seguir manteniéndose 
como una secuencia continua de ADN, al descubrirse que 
muchos segmentos bastante extensos, los “intrones”, tenían 
que ser extirpados antes de la traducción. 

El Scientific American es una revista científica para no es- 
pecialistas. No puede dar por seguro que sus lectores hayan 
aprendido de antemano las palabras en su contexto social. 
Tampoco puede confiar en que los expertos estén todos de 
acuerdo en cuanto al significado de los términos. Por eso, tie- 
ne que explicar lo que significa una frase como: “El gen que 
codifica los productos”. He aquí una tentativa de definirla: 


La cuerda de tripletes que constituye un gen está flanqueada por 
largos espaciadores que no codifican y regiones señalizadoras que 
no son trascritas en ARN, así como por otros tramos que son 
trascritos en ARN mensajero pero no son traducidos; los genes 
mismos a menudo están cortados en trozos por secuencias inter- 
medias que no codifican (“intrones”). 


(Grivell 1983) 


Este es un intento heroico de preservar el concepto de “gen” 
aproximadamente en el sentido del “cistron” de Benzer —un 
tramo de ADN que codifica un producto— y permitir que to- 
dos los descubrimientos recientes de la biología molecular lo 
“flanqueen”, como cualificaciones instrumentales: flanquea- 
do por regiones señalizadoras, flanqueado por regiones que 
no codifican, flanqueado por tramos que son trascritos en 
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ARN pero no traducidos, partido en secuencias intermedias 
que no codifican. 

Dawkins puede referirse aún al “Gen egoísta” como la en- 
tidad material discreta de que hablaba Muller hace 50 años: 


Se formó una molécula particularmente notable... Un replicador... 
tenía la propiedad extraordinaria de ser capaz de crear copias de sí 
mismo... Han llegado lejos estos replicadores. Ahora se los llama 
genes y nosotros somos sus mecanismos de supervivencia. 


(Dawkins 1976) 


Este concepto quizás pueda ser útil en el nivel de la genética 
de poblaciones o de la evolución, pero difícilmente puede ser 
aplicable por el biólogo molecular. 

No es este el lugar para resumir el desarrollo explosivo en 
la investigación experimental de la organización estructural 
y funcional del material genético. Sin embargo, basta una 
ojeada a la literatura genética actual para comprobar que, 
aunque el término gen' se usa en abundancia, significa cosas 
diferentes para diferentes personas. Algunos lo reservarían 
estrictamente para las secuencias estructurales (¿incluidos 
los intrones?). Otros preferirían designar con el nombre “gen 
a toda la secuencia relacionada con un determinado polipépti- 
do, incluidas las varias funciones estructurales y reguladoras. 
Aun aquellos que aíslan “genes discretos” y los someten a su 
ingeniería tienen conciencia de que hace mucha diferencia 
lo que tomen como unidad de referencia. 

Hoy el gen no es la unidad material o la unidad instrumen- 
tal de la herencia, sino más bien una unidad, un segmento 
que corresponde a una función-unidad, definida según las 
necesidades del experimentador individual. Ni es discreto 
—pues hay genes que se traslapan—, ni es continuo —pues 
hay intrones dentro de secuencias que codifican—, ni tiene 
una localización constante —hay transposones—, ni una fun- 
ción tajantemente definida —hay pseudogenes—, ni siquiera 


62 


secuencias constantes —hay secuencias “consensuales”—; 
ni fronteras definidas — hay secuencias variables tanto en 
la dirección “corriente arriba” como en la dirección “corrien- 
te abajo”. 

Sin embargo, sigue siendo un concepto extremadamente 
servicial, porque con cada nueva observación experimental 
desconcertante los genetistas se han percatado mejor del as- 
pecto provisional de sus constructos e inconscientemente 
le han asignado menos significación al “valor agregado” de 
sus abstracciones, convirtiendo quizás por vez primera el 
concepto [de gen] realmente en [el concepto] de una variable 
intermediadora. Tal variable es “simplemente una cantidad 
obtenida por una manipulación específica de los valores de 
variables empíricas” (MacCorquodale y Meehl 1948). ¡Ni más 
ni menos! 

Cuando Elkana (1974) se refiere al desarrollo del concepto 
de energía no resiste la tentación de citar repetidamente un 
aforismo de H.A. Kramers: 


Mi propia idea favorita es que, en el mundo del pensamiento 
humano en general y en particular de las ciencias físicas, los con- 
ceptos más fecundos son aquellos a los que es imposible asociar 
un significado bien definido. 


Esto podría citarse también a propósito del concepto de “gen” 
y subrayaría su extraordinario éxito. Como se ha señalado, 
este se logró en general sin incurrir en la “falacia de la con- 
creción mal puesta”, aunque a veces surgen malentendidos 
y concepciones erradas. He aquí un ejemplo: 


El artículo de S.L. Washburn (mayo de 1978) contiene un error 
patente que los psicólogos han empezado a hacer suyo. Washburn 
pregunta: “¿Cuántos genes compartidos hay dentro de una especie 
tal como Homo sapiens>”... Interpreta el artículo de King y Wilson 
en el sentido de que los humanos y los chimpancés “comparten un 
99% de su material genético” y de esto concluye que los humanos, 
por tanto, “comparten de hecho más del 99% de sus genes”... Sin 
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embargo, un modo más útil de verlo es decir que, de las ocho pro- 
teínas, dos exhibían una diferencia genética. Por tanto, los mismos 
datos pueden utilizarse para sugerir que la diferencia genética 
entre humanos y chimpacés es sustancial: una cuarta parte de las 
proteínas era genéticamente diferente. 

En otras palabras, aunque el ADN es muy similar, las proteínas 
son muy diferentes. 


(Plomin y Kuse 1979) 


Aunque sigue siendo verdad que los humanos y los chimpan- 
cés tienen proteínas extremadamente semejantes, aunque 
una de cada cuatro difiera [entre estos y aquellos] en un 
solo aminoácido diagnóstico sustituto, es afortunado para la 
dignidad del hombre que el gen sea más que una mera se- 
cuencia de nucleótidos que codifican polipéptidos. Con todo, 
este malentendido destaca los riesgos que podemos correr 
cuando cada grupo de investigadores circunscribe su propio 
gen. 


“Cuando uso una palabra” —dijo Humpty Dumpty— “significa 
justamente lo que yo elijo que signifique, ni más ni menos”. “La 
cuestión” —dijo Alicia— “es si puedes hacer que las palabras sig- 
nifiquen tantas cosas diferentes”. “La cuestión” —dijo Humpty 
Dumpty— “es quien ha de ser el amo: eso es todo”. Alicia estaba 
demasiado desconcertada para decir algo. 


(Through the Looking Glass) 


Reposemos un momento, para que la excesiva perplejidad 
no nos reduzca al silencio. 


Realicé este trabajo en 1983-1984, siendo fellow del Instituto 
de Estudios Avanzados de Berlín. Estoy profundamente agra- 
decido a mis colegas por sus palabras de aliento y sus mu- 
chos comentarios críticos. 
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Decodificando la “codificación” 
Información y ADN 


anotra arkar 


La mayoría de los biólogos probablemente se sentirán más 
aburridos que sorprendidos con el siguiente aserto, que sin 
duda no les impresionará como original: el núcleo central de 
la estructura conceptual de la biología molecular contempo- 
ránea puede encapsularse en los tres preceptos enunciados 
a continuación. 


+ Toda la información hereditaria reside en las secuencias 
de ADN de los organismos. 

+ Esta información se transfiere del ADN al ARN mediante 
el proceso de transcripción, y del ARN a proteína median- 
te traducción. 

. Esta información nunca es transferida desde proteínas a 
secuencias de ácido nucleico. 


Siguiendo a Crick (1958), el último precepto usualmente se 
llama el “Dogma Central” de la biología molecular. 

Los tres preceptos son aceptados tan universalmente que 
suelen abrirse camino hasta los textos de introducción a la 
biología. Sin embargo, en el mejor de los casos inducen a 
error y en el peor son lisa y llanamente vacuos, en el sentido 
de que no pueden jugar un papel explicativo significativo en 
la biología molecular. La razón de ello es que la biología mo- 
lecular no posee una clara noción técnica de “información”. 
“Información” es poco más que una metáfora disfrazada de 
concepto técnico y conduce a una imagen engañosa de la es- 
tructura conceptual de la biología molecular. En la ciencia, 
las metáforas son ubicuas. Cuando dan cuenta de conceptos 
técnicos complejos de manera sucinta o fácilmente com- 
prensible, son especialmente útiles para fines didácticos o 
de comunicación. Sin embargo, cuando sirven solo como 
sustitutos de conceptos técnicos inexistentes, su influencia 
no es benigna. En la biología molecular, “información” y con- 
ceptos afines (especialmente “codificación”) pertenecen a esta 
última clase de metáforas. Este aserto es ciertamente audaz. 
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Para desarrollar los argumentos en su favor hay que incursio- 
nar en la historia de la biología molecular, examinando cómo 
se introdujo el término “información” y por qué, no obstante 
su plausibilidad inicial como concepto teórico útil, es poco 
recomendable seguir usándolo hoy. 


1. Información y biología molecular 


Históricamente, el término “información” entró en la bio- 
logía molecular como parte de una teoría putativa de la 
especificidad biológica. Alrededor de 1930, era claro que 
las interacciones moleculares de los organismos vivos son 
sumamente específicas, en el sentido de que determinadas 
moléculas interactúan con exactamente un solo reactivo, o a 
lo sumo con unos pocos. Las enzimas actúan sobre sustra- 
tos específicos. Los organismos vivos producen anticuerpos 
sumamente específicos, no solo respecto a los antígenos que 
hay en la naturaleza, sino también respecto a antígenos ar- 
tificiales (Landsteiner 1936). Aun la acción de los genes se 
describió a veces en términos de “especificidad”: los genes 
especifican fenotipos precisos con distintos grados de exac- 
titud llamados su “especificidad” (TimoféeffRessovsky y 
Timoféeff-Ressovsky 1926). En genética, el ejemplo conclu- 
yente de especificidad fue la relación gene-enzima (Beadle 
y Tatum 1941b): “un gene-una enzima” fue quizás la hipó- 
tesis organizativa más importante de la biología molecular 
temprana. 

A fines de la década de 1930, emergió una teoría de la es- 
pecificidad sumamente exitosa (que sigue siendo central en la 
biología molecular). Debida primariamente a Linus Pauling 
(vgr. Pauling 1940), aunque con muchos antecedentes, esta 
teoría sostiene que el comportamiento de una macromolécu- 
la está determinado por su configuración y que lo que media 
en las interacciones biológicas es un ajuste preciso de llave- 
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y-cerradura entre las formas de las moléculas. En la década 
de 1940, cuando aún no se había determinado la estructura 
tridimensional de ninguna macromolécula biológica, la teo- 
ría configuracional de la especificidad era especulativa. La 
demostración de su verdad aproximada en una amplia gama 
de interacciones, lograda a fines de la década de 1950 y en la 
década de 1960, fue uno de los triunfos más significativos 
de la biología molecular. Tal como el eslogan arquetípico de 
la biología molecular temprana fue “un gene-una enzima”, 
así también “la estructura determina la función” llegó a ser 
el principio dominante en esta área de la ciencia durante su 
década triunfal después de 1960. 

Entre tanto, ya en 1944, Erwin Schródinger —en ¿Qué 
es la vida?2— había introducido un esquema conceptual que 
planteó la posibilidad de una fuente de especificidad sorpren- 
dentemente diferente. Schródinger se preguntó cómo un 
objeto tan chiquito como el núcleo de una célula fecundada 
podía contener todas las especificaciones (esto es, instruccio- 
nes) necesarias para el desarrollo normal de un organismo 
adulto. Sostuvo que había en el núcleo alguna estructura cuya 
organización interpretó como “una elaborada escritura ci- 
frada”, que comparó al código Morse (Schródinger 1944). 
Aunque estaba dispuesto a considerar códigos en más de 
una dimensión, ya un código lineal basado en un alfabeto de 
5 letras y palabras de hasta 25 letras podría generar más de 
10” patrones. Así el arreglo de las unidades, más bien que su 
forma física, llegó a ser la fuente de especificidad en el mo- 
delo de Schródinger. Durante la posguerra, cuando muchos 
científicos entrenados inicialmente en la fisica dirigieron su 
atención por primera vez a la biología, el libro ¿Qué es la 
vida? influyó en la programación de la agenda de una nueva 
biología (Sarkar 1991). 
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La década de 1940 asistió también a un crecimiento 
explosivo de la genética microbiana, empezando por la de- 
mostración de la mutagénesis espontánea en las bacterias 
por Luria y Delbriick (1943), continuando especialmente con 
la demostración por Avery y sus colegas (1944) de que el 
ADN era probablemente el material genético, y culminando 
con el descubrimiento de la recombinación en las bacterias 
por Joshua Lederberg (Lederberg y Tatum 1946a, 1946b). 
“Transformación', “inducción” y “transinducción' fueron al- 
gunos de los términos nuevos introducidos para describir 
estos fenómenos (Ephrussi et al. 1953). En un intento de na- 
vegar por esta marisma terminológica, Ephrussi et al. (1953) 
sugirieron que el término “información interbacterial' reem- 
plazara a todos los otros. Este fue el primer empleo moderno 
de “información' en la genética. Ephrussi et al. (1953) subra- 
yaron que este uso del término “no implica necesariamente 
una transferencia de sustancias materiales, y que [los autores] 
reconocen la posible importancia futura de la cibernética a 
nivel bacterial”. 

Inmediatamente después de la publicación de Ephrussi 
et al. (1953) —de hecho, en el número siguiente de Nature— 
Watson y Crick (19534) publicaron el modelo de hélice doble 
del ADN. El apareamiento de bases —A:T y C:G— propuesto 
por ellos mostró una manera posible de involucrar las es- 
pecificidades de ambas hélices en la formación de réplicas 
exactas. Más aún, en su segundo artículo sobre el modelo 
(Watson y Crick 1953b, p. 964), procedieron a usar “infor- 
mación' explícitamente, definiéndola como aquello que es 
portado por el “código”: “El espinazo de azúcar fosfatada de 
nuestro modelo es completamente regular, pero cualquier se- 
cuencia de pares de bases calzaría en la estructura. Se sigue 
que en una molécula larga son posibles muchas permutacio- 
nes diferentes, y por tanto parece probable que la secuencia 
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precisa de las bases sea el código portador de la información 
genética.” 

Crick finalmente definió “información' en 1958, identifi- 
cándola con la especificación de la secuencia de una proteína. 
Crick (1958) se ocupa con la síntesis de proteínas. Sostiene 
que ella envuelve tres factores separados: “el flujo de energía, 
el flujo de materia y el flujo de información” (Crick 1958). 
La física y la química de la situación se agotan con los dos 
primeros, mientras que la información es peculiar de los sis- 
temas biológicos. Crick (1958, p. 144) definió “información' 
con mayor cuidado que nunca antes en este contexto: “Por 
información quiero significar la especificación de la secuen- 
cia de aminoácidos de la proteína”. Dio por descontado que 
la información genética estaba codificada en una secuencia 
de ADN. Supuso que la física y la química del plegado de la 
proteína era puramente un resultado de la secuencia de ami- 
noácidos. Esta es la conocida “hipótesis de la secuencia” (que 
está todavía sin demostrar debido a la pertinaz insolubilidad 
del problema del plegado de las proteínas). Por último, le dio 
un uso adicional a esta noción formalizada de información: 


El Dogma Central... asevera que una vez que la “información” ha 
pasado a la proteína no puede salir nuevamente de ella. Con más 
detalle: la transferencia de información desde el ácido nucleico al 
ácido nucleico, o desde el ácido nucleico a la proteína puede ser 
posible, pero la transferencia de proteína a proteína, o de proteína 
a ácido nucleico, es imposible. Información significa aquí la de- 
terminación precisa de la secuencia, ya sea de las bases en el ácido 
nucleico, o de los residuos de aminoácidos en la proteína. 


(Crick 1958, p. 153; cursiva en el original) 


Este supuesto sobre la transferencia unidireccional de la in- 
formación no surgió de consideraciones físicas. Más bien, era 
el modo que Crick adoptó para ofrecer una caracterización 
molecular del neodarwinismo. “Puede alegarse” —observó 
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explícitamente— “que las secuencias [proteínicas] son la ex- 
presión más delicada posible del fenotipo de un organismo” 
(Crick 1958, p. 142). Por tanto, la transferencia unidireccio- 
nal de información asegura que los cambios que ocurren 
inicialmente al nivel fenotípico no pueden inducir cambios 
genotípicos y ser heredados. 

Crick distinguió implícitamente dos tipos distintos de es- 
pecificidad: la de cada secuencia de ADN para su cadena 
complementaria, modulada mediante el apareamiento de 
bases; y la de la relación entre ADN y proteína. Esta última 
era modulada por la información genética. Esta noción de 
información era combinatoria: todo lo que se requería era 
que el código desempeñara su función desde la secuencia de 
bases en un segmento de ADN. El “arreglo” de Schródinger 
(1944) vino a “codificar información”, redundando en una 
nueva teoría de la especificidad, distinta de la teoría confi- 
guracional. 


2. La teoría del código genético 


Aun antes de la identificación explícita de “información” 
con “especificidad” por Crick (1958), la misma idea se estaba 
usando sistemáticamente. Por ejemplo, en 1955, durante un 
simposio sobre enzimas, Mazia (1956) sostuvo que el papel 
del ARN era transportar “información” desde el ADN nu- 
clear al citoplasma, para la síntesis de proteínas. En la misma 
conferencia, Spiegelman (1956) sostuvo que la “complejidad 
informacional” requerida para la formación de proteínas 
hacía del ARN y el ADN los únicos dos candidatos plausi- 
bles para servir de plantilla para la formación de proteínas. 
Lederberg (1956) observó que “información” era como “hoy 
en día se llama la especificidad”. 


72 


Con todo, lo que acabó de incorporar la “información” en 
el marco conceptual de la biología molecular fue la idea de 
un código genético, esto es, la idea de que la relación entre 
el ADN y la proteína debía concebirse como una relación de 
codificación. Después de la formulación del modelo de la do- 
ble hélice en 1953, esta idea entró en la biología molecular 
en buena medida por obra de George Gamow y sus cola- 
boradores, que intentaron deducir propiedades del código 
genético de supuestos teóricos plausibles acerca de la infor- 
mación (ver el artículo panorámico de Gamow et al. 1955 y las 
discusiones críticas de Judson 1979 y Sarkar 1989, 19965). 
A grandes rasgos, estos supuestos se referían a la eficacia 
de la transferencia y almacenamiento de información me- 
diante secuencias de ADN. Se concibió el problema básico 
como consistente en determinar, primero, qué conjuntos de 
nucleótidos de ADN codificaban residuos de aminoácidos 
individuales y, segundo, si estos conjuntos se traslapaban 
cuando un largo tramo de ADN codificaba una secuencia 
de residuos de aminoácidos. Gamow formuló diversos es- 
quemas de codificación basándose en diferentes grupos de 
supuestos. Hacia fines de la década de 1950 todos esos es- 
quemas se habían probado incorrectos. 

El más interesante y en varios sentidos más influyente de 
los intentos teóricos por establecer la naturaleza del código 
genético fue el esquema de codificación "sin comas” de Crick 
et al. (1957), quienes introdujeron ideas relativamente sofisti- 
cadas sobre almacenamiento y transmisión de información. 
Su único criterio experimental para juzgar el éxito era el “nú- 
mero mágico” 20 de los residuos de aminoácidos que figuran 
naturalmente en proteínas y que, por tanto, deben ser codi- 
ficados por el ADN. Por razones experimentales, rechazaron 
los códigos traslapados y sostuvieron que era natural confinar 
la atención a los códigos de tripletes, pues uno de dobletes 
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admitiría solo 16 unidades de codificación, mientras que uno 
de tripletes, al admitir 64, sería claramente suficiente.' 

Desde su punto de vista, había dos problemas que re- 
solver, En primer lugar, estaba el problema de una posible 
degeneración: si 64 tripletes codifican 20 residuos, entonces 
en algunos casos varios tripletes codificarían un mismo resi- 
duo. Aunque no había razones experimentales para rechazar 
un código degenerado (como lo es el que ahora se acepta),? 
ellos creían que era indeseable. En segundo lugar, había el 
problema de la sincronización: si A, C, G y T son los cuatro 
tipos de bases nucleótidas, la secuencia ACCGTAGT ¿debe 
leerse como ACC, GTA,..., o como CCG, TAG...., o como 
CGT, AGT....? La solución que dieron a ambos problemas fue 
ingeniosa. Intentando resolver solamente el problema de la 
sincronización, removieron también la degeneración e inci- 
dentalmente obtuvieron el número mágico 20. 

Su solución del problema de la sincronización partió del 
supuesto de que solo algunos tripletes tenían “sentido”, esto 
es, podían codificar residuos. De los 64 tripletes posibles, los 
4 que constan de un solo tipo de base, como AAA, tenían que 
rechazarse de inmediato; de otro modo, una secuencia como 
AAAACGGA podría leerse ambiguamente como AAA, ACG.... 
o como AAA, CGA,... Esto dejaba 6o tripletes significativos 
posibles. Se dividen en 20 conjuntos de tres, cada uno de los 


1 Un código se dice traslapado (overlapping), si los codones adyacentes coinciden 
en dos bases contiguas. A título ilustrativo propongo una secuencia de cuatro 
tripletes que sería posible con un código de este tipo: ACT-CTG-TGC-GCC. 
Ello impondría restricciones a los aminoácidos que pueden ser vecinos en 
una cadena polipéptida, pero las proteínas analizadas experimentalmente no 
revelaban la existencia de tales restricciones. [N. del T.] 

2 Un código genético se dice “degenerado' si más de un codón codifica un 
mismo aminoácido. El término fue importado a la biología molecular desde 
la física cuántica, donde se habla de 'degeneración' en el caso en que dos o 


más vectores propios de un operador comparten un mismo valor propio. [N. 
del T.] 
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cuales consta de un triplete y sus dos permutaciones cícli- 
cas (vgr. ACG, CGA y GAC). Para evitar que la ambigiedad 
sea posible, solo puede ser significativo un triplete de cada 
conjunto. Por ejemplo, si ACG y CGA fuesen ambos signifi- 
cativos, ACGACGT podría leerse como ACG, ACG.,... o como 
CGA, CGT.... De este modo, podía haber a lo sumo 20 tri- 
pletes significativos. Crick et al. (1957) procedieron a mostrar 
que era posible una solución con exactamente 20 tripletes, 
construyendo tal conjunto explícitamente. Esa solución no 
era única. Crick et al. lograron hallar 288 soluciones diferen- 
tes y en efecto hay 408 (Golomb 1962). 

Crick et al. (1957) procedieron a examinar una posible 
interpretación física del código que es históricamente im- 
portante porque sugirió que hay complejos moleculares 
intermedios envueltos en la traducción de una secuencia 
de ácido nucleico en otra de polipéptidos. Esta sugerencia 
fue una de las primeras formulaciones de la “hipótesis del 
adaptador”, identificándose eventualmente a los adaptado- 
res con el ARN de transferencia (ARNt). Sin embargo, estas 
consideraciones físicas no forman la base de su esquema de 
codificación. Este reposa más bien en la doble aspiración a 
resolver los problemas de la degeneración y la sincroniza- 
ción. No había fundamento experimental para ello; la única 
restricción impuesta por la experiencia era el número mágico 
de 20. Las aspiraciones respondían a dos asertos sobre la ín- 
dole de la información biológica. El primero se refería a una 
especie de simplicidad: un código degenerado no es tan sim- 
ple como uno no degenerado. El segundo era un supuesto 
sobre eficiencia: si la sincronización no está determinada au- 
tomáticamente por la naturaleza del código, entonces puede 
ocurrir una traducción ambigua debido a un desplazamiento 
del marco de lectura, redundando en errores. El código sin 
comas satisfacía ambas aspiraciones. 
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Pero ¿por qué darse por contento con la sola sincroni- 
zación? En 1958, Max Delbriick señaló que la información 
genética reside en definitiva en el ADN de doble cadena más 
bien que en una cadena sola (Golomb et al. 1958). Por consi- 
guiente, la sincronización tiene que valer simultáneamente 
para ambas cadenas. El “diccionario”, insistía Delbriick, que- 
daría mejor si la sincronización satisficiera también este 
constreñimiento adicional. La nueva exigencia era una ex- 
tensión natural de la ausencia de comas para una sola cadena 
y se la llamó “transponibilidad” (“transposability”). Bajo esta 
condición, los códigos de tripletes ya no pueden codificar los 
20 tipos de residuos de aminoácidos que se sabe que figuran 
en las proteínas. Los códigos de tripletes pueden ahora codifi- 
car a lo sumo 16 tipos de residuos, porque el “inverso” de cada 
triplete significativo determinado por apareamiento de bases 
y leído de derecha a izquierda, tiene que pertenecer también 
al conjunto de los tripletes que codifican. Esta exigencia ex- 
cluye muchos de los tripletes significativos de los códigos sin 
comas originales. La atención se desplazó entonces hacia los 
códigos de cuadrupletes y en 1962 Samuel Golomb informó 
que se había averiguado, mediante computadoras, que puede 
haber por lo menos 57 codones cuadrupletes. 

Investigando la codificación como idea matemática, 
Golomb (1962) introdujo el esquema de los “códigos biorto- 
gonales”, basado en la teoría matemática de las matrices de 
Hadamard, en el cual seis nucleótidos codificaban cada re- 
siduo de aminoácido. Su motivación biológica sigue siendo 
un misterio. Golomb no propuso ninguna razón para intro- 
ducirlo, pero al parecer estaba suficientemente convencido 
del potencial biológico de todos estos nuevos esquemas for- 
males, puesto que escribe: “Será interesante ver cuánto de 
la solución final [del problema de la codificación] habrá sido 
propuesto por las matemáticos antes de que los experimen- 


76 


talistas la descubran, y en qué medida los experimentadores 
le llevarán ventaja a los matemáticos” (Golomb 1962, p. 106). 
Resulta que los desarrollos ulteriores no demostraron mucho 
respeto hacia los matemáticos. 


3. Teoría y experimento 

Lo que Golomb aparentemente no percibió es que en 1961 
ya estaba claro que el código constaba de tripletes (Crick et al. 
1961), y que, por tanto, sus especulaciones, así como las de 
Delbriick, no obstante toda su sofisticación analítica, tenían 
escasa relevancia para la biología. Ese mismo año, el pri- 
mer codón fue descifrado experimentalmente por Matthaei 
y Nirenberg (1961a, 1961b),3 utilizando un sistema acelular 
(cell-free) y secuencias de ARN. Determinaron que UUU — 
un triplete que no podría ser significativo en el código sin 
comas— codifica la fenilananina. Cuando este resultado se 
verificó, y empezaron a recibirse otros resultados, quedó ma- 
nifiesto que el código genético estaba muy lejos de ser un 
código sin comas. De hecho era muy degenerado. En 1964 
se demostró que el código es colineal (Yanovsky et al. 1964) 
y en 1966 ya estaba establecido el código genético entero 
(Woese 1963; Yéas 1969). Resultó que la sincronización es- 
taba controlada por una variedad de mecanismos, ninguno 
de los cuales podía razonablemente predecirse a partir de 
una consideración de los constreñimientos sobre el flujo o 
el almacenamiento de la información. Siempre podían ocu- 
rrir fallas de la sincronización, expresadas por ejemplo en 
secuencias con marcos desplazados. Lo que hacían usual- 
mente los mecanismos que controlan la sincronización era 


3. Sic, Pero Sarkar se refiere de hecho a Matthaei y Nirenberg (1961) y Nirenberg 
y Matthaei (1961). Así consigno estas referencias en la bibliografía. (N. del T.) 
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prevenir la formación de polipéptidos con marcos desplaza- 
dos; pero esto no se aclaró hasta la década de 1980 (Atkins 
et al. 1991). 

Lo que anduvo mal con el código sin comas fue que nin- 
guna de las elegantes propiedades impuestas al código por 
consideraciones relativas a la información son respetadas 
en el organismo vivo. Los intentos de descifrar el código 
basándose en esas ideas en la década de 1950 fueron un 
fracaso absoluto. Aun las ideas de que el código está total- 
mente sincronizado y es totalmente secuencial tuvieron que 
modificarse eventualmente al descubrirse mutaciones que 
desplazan los marcos y regiones del genoma que no codifi- 
can. La única idea que ha sido validada, aparte de la longitud 
uniforme de los codones, es la original de Schródinger, esto 
es, meramente la existencia de un código genético. Pero aun 
en su forma más simple esta idea viene acompañada de dos 
metáforas: la metáfora de la información y, quizás más per- 
niciosamente, la de que el ADN es un lenguaje, y el código 
se usa para interpretar los símbolos del ADN como proteínas 
significativas. Esta última metáfora merece un análisis más 
sistemático que lo que es posible aquí. Es particularmente da- 
ñino porque desatiende el hecho de que, en último término, 
el ADN es una molécula que interactúa con otras moléculas 
a través de un conjunto complejo de mecanismos. El ADN 
no es solo un texto que interpretar, y considerarlo como tal 
es una simplificación inexacta. 

Los esquemas teóricos para el código genético son parti- 
cularmente importantes, por cuanto el éxito de cualquiera de 
ellos habría suministrado al menos una teoría de la informa- 
ción rudimentaria para la biología molecular. Sin embargo, a 
pesar de su fracaso, las ideas de codificación e información 
en la biología molecular han persistido. La razón de ello es 
la inusual simplicidad de los genomas procarióticos. Gran 
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parte de la biología molecular, especialmente en la década 
de 1960, se estableció mediante el estudio de una sola es- 
pecie, Escherichia coli, cuyo genoma es particularmente bien 
portado. Cada segmento de ADN tiene una función codif- 
cadora o regulativa. En el caso de las regiones que codifican, 
la transcripción redunda en una molécula complementaria 
de ARNm que, sin modificación ulterior, se traduce en el ri- 
bosoma. Si, siguiendo a Crick, se identifica la especificidad 
de una secuencia de ADN con la información codificada en 
ella, entonces los tres preceptos enunciados al comienzo de 
este artículo se tornan plausibles. 

Sin embargo, la definición de información de Crick sigue 
siendo insólita. Por ejemplo, no puede decirse que los seg- 
mentos más largos de ADN acarreen más información que 
los más cortos, a menos que codifiquen un mayor número 
de genes. Las secuencias regulativas no tienen ningún papel 
codificador; por tanto, no puede decirse que contengan in- 
formación en un sentido liso y llano de la palabra. Peor aún, 
como el código es tan arbitrario (esto es, no hay ninguna 
teoría que explique por qué un determinado codón codifica 
el residuo de aminoácido respectivo), el concepto de infor- 
mación no puede invocarse para funciones explicativas: no 
hay un potencial para explicar nuevos fenómenos biológicos 
apelando a alguna propiedad de la información. Sin embar- 
go, estos problemas se vuelven insignificantes en cuanto la 
atención se dirige a la genética de los eucarios. 


Monod (1971) es responsable de lo que quizás debería llamar- 
se el “Mito Central” de la genética molecular: lo que vale para 
la E. coli también vale para los elefantes, Si esto fuera correc- 


79 


to, entonces la noción de información formulada por Crick 
(1958) y la estructura de la codificación de allí surgida no solo 
harían verdaderos los tres preceptos enunciados al comienzo 
del artículo, sino asimismo aceptable (palatable) la concep- 
ción lingúística de la genética. Pero los desarrollos ocurridos 
desde principios de la década de 1970 han probado incorrec- 
ta la tesis de universalidad absoluta sostenida por Monod. 
Cuando los biólogos moleculares se aplicaron a la genética 
de los eucarios a fines de la década de 1960 los aguardaba 
una sorpresa tras otra, al punto de que Watson et al. (1983) 
titularon un capítulo sobre ese tema, “La inesperada com- 
plejidad de los genes eucariotas”. Debido precisamente a su 
desconcertante complejidad, la genética de los eucarios no 
tiene preceptos simples como los que se aplican a la genética 
de los procarios. Cuatro grupos de hallazgos muestran que 
la sencilla imagen de información /codificación heredada de 
la E. coli empieza a desintegrarse. 


+ El código genético no es universal, aunque la magnitud de 
la variación conocida no es grande (Fox 1987 pasa revis- 
ta a este asunto). En este momento, las variaciones más 
amplias se han descubierto en el ADN mitocondrial, en 
el cual, por ejemplo, en todos los reinos principales, el 
triplete UGA codifica el triptofan en vez de causar que ter- 
mine la traducción, como hace en el código usual. Puede 
alegarse que el ADN mitocondrial es “especial” porque 
los mitocondrios probablemente surgieron como organis- 
mos independientes que más tarde fueron incorporados 
a las células eucariotas. Pero, por otra parte, en el ADN 
nuclear de por lo menos cuatro especies de protozoos, los 
tripletes UAA y UAG pueden codificar glutamina, en vez 
de terminar la traducción. Más aún, en muchas especies, 
UGA codifica residuos de aminoácidos que no pertene- 
cen al conjunto estándar de 20. En algunas secuencias 
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virales de ADN, la lectura a veces, pero no siempre, pasa 
por alto los tripletes UGA y UAG, es decir, se los ignora 
como signos de terminación y como codones (Fox 1987). 
Aun en la misma secuencia de ARN, estos codones a ve- 
ces producen terminación y otras veces son ignorados. Por 
ejemplo, el virus QP tiene un recubrimiento de proteína 
que usualmente se produce leyendo UGA como codón de 
terminación. Sin embargo, es ignorado un dos por ciento 
de las veces, produciéndose una proteína funcional más 
larga (Fox 1987). 

El descubrimiento de mutaciones en que los marcos de 
lectura se desplazan ha destruido todo vestigio de la creen- 
cia en una sincronización natural del código genético. El 
grado en que tales desplazamientos ocurren en los orga- 
nismos es en buena medida materia de conjetura (Atkins 
et al. 1991). A veces, los desplazamientos de marco de lec- 
tura al nivel del ADN sirven para transcribir un segmento 
de ARN que se traduce en una proteína diferente de la 
estándar (Fox 1987). 

No todos los segmentos de ADN tienen una función co- 
dificadora o regulativa. En genomas humanos, hasta el 
95 por ciento del ADN puede no tener función alguna. 
Dentro de un segmento que, en conjunto, posee una fun- 
ción codificadora, las regiones que codifican, llamadas 
“exones”, están salpicadas de regiones que no codifican, 
llamadas “intrones”. En casi todos los eucarios, las porcio- 
nes de ARN correspondientes a los intrones son cortadas 
y excluidas (spliced out) después de la transcripción. Más 
aún, también se han encontrado formas alternativas de 
empalme (splicing), en que, partiendo de la misma trans- 
cripción se producen distintos segmentos de ARN, que 
codifican proteínas diferentes (Smith et al. 1989). Además, 
hay grandes segmentos de ADN no funcional entre gen 
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y gen (esto es, entre dos segmentos cuyo papel codifica- 
dor o regulativo se conoce). La existencia de intrones y 
otros segmentos no funcionales de ADN hace imposible 
simplemente leer una secuencia de ADN y predecir una 
secuencia de aminoácidos (aunque se conozcan todas las 
regiones reguladoras). 

Fuera del empalme, ahora se conocen varios otros proce- 
sos de edición del ARNm (Cattaneo 1991). Los segmentos 
de ADN que producen transcripciones que luego son 
editadas se llaman “genes crípticos”. Por ejemplo, en las 
células intestinales de mamíferos, cierto nucleótido C en el 
ARNm correspondiente a la apolipoproteína es deamina- 
do, convirtiéndose en U, lo cual crea un codón sin sentido 
(stop codon). La deaminación C > U y el proceso inver- 
so (aminación U > C) ocurren también en varios ARNm 
mitocondriales trascritos en plantas. Además se han ob- 
servado comportamientos aún más inusuales: hay casos de 
ARN mitocondrial en que algunas bases se eliminan o se 
insertan. En particular, esto último genera una situación 
que puede interpretarse como la formación de proteínas 
para las cuales no hay genes. En un caso extremo, en el 
parásito humano Trypanosoma brucei, se insertan hasta 551 
U alo largo de la codificación transcrita para la dehidroge- 
nasa NADH subunidad 7, y se eliminan 88 (Koslowski et 
al. 1990). En este caso, el segmento de ADN que codifica la 
transcripción primaria difícilmente puede considerarse un 
gen para dehidrogenasa NADH subunidad 7. Examinando 
la secuencia de ADN sería imposible predecir de antemano 
que esta es la proteína que será producida eventualmen- 
te. Además, en casi todos los eucarios se agregan bases al 
ARN como “remates” (“caps”) y “colas” (“tails”) después de 
la transcripción. 
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En el presente contexto, la edición del ARN es el aspec- 
to más interesante de la genética de los eucarios. Muestra 
cómo ya el primer precepto enunciado al comienzo de este 
artículo —que toda la información reside en las secuencias 
de ADN en el genoma— no puede ser universalmente verda- 
dero. Aceptar la idea de que no toda la información reside en 
secuencias de ADN implica aceptar que no toda información 
procede por transferencia del ADN al ARN a proteína, o que 
al menos no lo hace a través de la relación convencional de 
codificación. Entonces el Dogma Central se torna dudoso. 

No sería razonable criticar a los biólogos moleculares por 
no haber predicho estas complejidades en la década de 1960, 
años antes de que hubiera alguna evidencia experimental al 
respecto. Sin embargo, estas complejidades muestran que 
la visión de información/codificación heredada de la E. coli 
ya no puede considerarse como el núcleo conceptual de la 
biología molecular. En particular, hay que preguntarse si la 
idea de un código genético capta algo importante respecto 
de los sistemas biológicos o si no es más que una metáfora 
que ha emergido epifenoménicamente del accidente de que 
tanto los ácidos nucleicos como las proteínas coinciden en 
que físicamente son moléculas lineales. 


El argumento desarrollado hasta aquí presupone que la “in- 
formación” debe entenderse básicamente como Crick (1958) 
la interpretó, esto es, como aquello que una secuencia de 
ADN especifica a través del código genético. Los problemas 
que dicha interpretación suscita dejan abierta, con todo, la 
posibilidad de que haya otra interpretación de ese término 
que permita recuperarlo como un concepto teórico intere- 
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sante de la biología molecular. Históricamente, han existido 
dos interpretaciones así, y tenemos que despacharlas para 
completar el argumento de este ensayo. 

A la primera de ellas alude ya la observación de Ephrussi 
et al. (1953), según la cual para comprender la transferencia 
de información habría que explorar tal vez “la cibernética a 
nivel bacterial”. La cibernética, desde este punto de vista y 
otros similares, podría suministrar la teoría para el uso de la 
información en la biología molecular. Con todo, nadie pare- 
ce saber con seguridad qué constituye la cibernética (véase 
Pierce 1962). El término “cibernética” fue popularizado con 
fervor mesiánico por Norbert Wiener (1948). Sin embargo, 
todo lo que se desprende claramente de la obra de Wiener 
es que la cibernética es la teoría de los sistemas regulados y, 
especialmente, de los que se autorregulan. Se postuló que la 
regulación se efectuaba por “retroalimentación” (“feedback”), 
un término que había ingresado en la biología mucho an- 
tes de la invención de la cibernética, pero que fue cooptado 
para el aparato conceptual de esta última (Keller 1995; Sarkar 
1996b). La retroalimentación suministra información para la 
regulación. En la cibernética, el concepto de información no 
se torna más explícito que la indicación de que la “informa- 
ción” es lo que posibilita la regulación. 

El valor de la cibernética en la biología molecular es du- 
doso, aunque las interpretaciones putativamente cibernéticas 
de la genética empezaron ya en 1950 (véase Kalmus 1950). 
Si utilizamos como testimonio las publicaciones efectuadas, 
esas interpretaciones tuvieron un impacto insignificante 
durante la década de 1950 y los comienzos de la de 1960, 
cuando quedó establecido el marco conceptual de la biología 
molecular. Obtuvieron un nuevo plazo de supervivencia gra- 
cias a Monod, quien, en Azar y necesidad (1971), reinterpretó 
como ejemplos de sistemas cibernéticos una buena parte de 
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su obra anterior, incluso el modelo de la regulación alostérica 
de las proteínas y el modelo del operón para la regulación de 
la célula bacteriana (Sarkar 19960). 

Cualquiera que haya sido la verosimilitud de esta inter- 
pretación en 1971, ahora resulta insostenible, debido una vez 
más a la inesperada complejidad del genoma eucariota. La re- 
gulación de los genes eucariotas aún hoy no se entiende bien, 
pero está claro que ningún modelo similar al operón puede 
dar cuenta de ella (para los detalles, véase Sarkar 1996b). La 
cibernética fue al parecer poco más que una diversión en el 
desarrollo de la biología molecular, pero incluso si de algún 
modo se la restableciera (aunque es difícil imaginarse cómo), 
su concepto asociado de información (aquello que posibilita 
la regulación) no haría posible recuperar los tres preceptos 
mencionados al comienzo de este artículo: la “información” 
entendida como “retroalimentación” no podría ser aquello 
que reside en el ADN, pasa del ADN al ARN a la proteína, o 
confiere verdad al Dogma Central. 

Una segunda interpretación alternativa de la información 
emergió de la teoría matemática de las comunicaciones, que 
eventualmente llegó a llamarse teoría de la información 
(Shannon 1948). En la teoría de la información, la cantidad 
de información se mide por el logaritmo del número relativo 
de opciones disponibles durante un proceso de comunica- 
ción. Información connota incertidumbre; formalmente su 
valor numérico se determina por una función de entropía 
similar a la entropía usual de la mecánica estadística. En la 
década de 1y5o hubo muchos intentos de aplicar esta no- 
ción de información a la biología molecular. Branson (1953) 
calculó el contenido de información de secuencias de poli- 
péptidos utilizando las frecuencias empíricas de los diversos 
residuos para calcular la incertidumbre de cada posición de 
una secuencia. De un modo similar, Linschitz (1953) trató de 
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calcular el contenido informativo de una célula bacteriana. 
Sin embargo, alrededor de 1956, aun Quastler (1958, p. 399), 
el más firme partidario de usar la teoría de la información, 
concedió al menos una derrota provisoria: 


La teoría de la información es muy poderosa por el lado negativo, 
esto es, para demostrar lo que no se puede hacer; por el lado po- 
sitivo su aplicación al estudio de lo seres vivos no ha producido 
muchos resultados hasta ahora; no ha conducido al descubrimien- 
to de hechos nuevos ni su aplicación a hechos conocidos ha sido 
puesta a prueba en experimentos críticos. Hasta la fecha, no es 
posible formar un juicio definitivo acerca del valor de la teoría de 
la información en la biología. 


Prosiguen los intentos esporádicos de aplicar la teoría de 
la información directamente a la biología molecular, pero los 
resultados son poco alentadores. Por ejemplo, un resultado 
principal del intento de Yockey (1992) de aplicar la teoría de 
la información a la biología molecular consiste en que los 
polipéptidos no pueden codificar secuencias de ADN (esta es 
la versión de Yockey del Dogma Central). El fundamento de 
este “teorema” es la índole degenerada del código genético: 
una secuencia dada de polipéptidos puede ser codificada por 
distintas secuencias de ADN. La conclusión es correcta. Lo 
misterioso es por qué hay que aducir la teoría de la informa- 
ción —o cualquier otro andamiaje teórico abstracto— para 
probar algo tan banal. Se trata de un hecho combinatorio tri- 
vial, conocido por Gamow, Crick o cualquier otro que alguna 
vez haya pensado en la relación entre ADN y proteína. 

Recientemente, Thomas Schneider y su colaboradores (a 
partir de Schneider et al. 1986) han utilizado de un modo 
prometedor la teoría de la información para encontrar las 
partes funcionalmente más relevantes de secuencias lar- 
gas de ADN cuando estas son todo lo que está disponible. 
La idea básica, que se remonta a Kimura (1961), es que las 
porciones funcionales de las secuencias son las que más pro- 
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bablemente son conservadas por la selección natural. Por 
tanto, tendrán bajo contenido informativo (en el sentido de 
Shannon). Todavía está por verse si los métodos de Schneider 
cumplirán su promesa inicial. Sin embargo, por razones pu- 
ramente conceptuales, esta noción de “información” (esto 
es, la información de Shannon) es irrelevante en el presente 
contexto. Según esta noción, para las secuencias de ADN, 
el contenido informativo es una propiedad de un conjunto 
de secuencias; mientras más variado sea el conjunto, mayor 
será la cantidad de “información” contenida en posiciones 
individuales de la secuencia de ADN. Pero en este esquema, 
“información” no es lo que una secuencia individual de ADN 
efectivamente contiene, es decir, no es lo que sería decodifica- 
do por los organelos celulares. Peor aún, lo que el argumento 
de Kimura (1961) sugiere es que lo que debe considerarse 
como biológicamente informativo, las secuencias funciona- 
les, son exactamente aquellas que poseen un bajo contenido 
de “información”. 


6. Conclusiones 

Así, ni la cibernética ni la teoría formal de la información 
pueden rescatar el concepto de información para la biolo- 
gía molecular de un modo que permita recuperar la imagen 
convencional de secuencias de ADN que codifican informa- 
ción que ha de ser decodificada utilizando el código genético. 
La conclusión natural es que la imagen convencional debe 
abandonarse. Sin embargo, debido a que los conceptos de 
información y codificación han sido decisivos para la forma 
como hoy día se entiende la biología molecular, abandonar 
esos conceptos tendrá importantes consecuencias. Cabe indi- 
car por lo menos cinco y un poco de reflexión muestra que, 
de hecho, tales consecuencias son deseables. 
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* Si la “información” biológica no es la sola secuencia de 
ADN, otros aspectos de un organismo también pueden 
contener información. Esto es precisamente lo que indi- 
can algunos descubrimientos recientes. En particular, la 
suerte que corra una célula en su desarrollo puede ser en 
gran medida el resultado de aspectos como los patrones de 
metilación del ADN, los cuales ni siquiera en último térmi- 
no están determinados exclusivamente por secuencias de 
ADN (véase Jablonka y Lamb 1995). Tales patrones “epige- 
néticos” pueden heredarse a través de varias generaciones 
de células. Diferentes células en el mismo organismo, 
presumiblemente provistas de secuencias de ADN idén- 
ticas, pueden tener patrones epigenéticos distintos. Estas 
diferencias pueden redundar en la especialización y dife- 
renciación de células, el preludio usual a los cambios en 
el desarrollo. Las especificaciones epigenéticas son críti- 
cas también para generar diferencias en la progenie (de 
organismos reproducidos sexualmente), dependiendo de 
que un alelo se herede de la madre o del padre. Las espe- 
cificaciones epigenéticas se trasmiten a veces a través de 
generaciones de organismo. Si “información” ha de tener 
alguna significación biológica plausible, sería extraño no 
considerar la transferencia de estas especificaciones como 
transferencias de información. El concepto convencional 
de información basado en el ADN excluye esta posibili- 
dad. 

+ El Dogma Central de la biología molecular es falso si se 
lo interpreta como una ley biológica universal. Sin em- 
bargo, una tesis menos grandiosa sigue siendo verdadera: 
que las secuencias de proteína no especifican directamente 
secuencias de ácido nucleico del modo como estas es- 
pecifican a aquellas. Esta tesis más modesta no tiene el 
majestuoso poder retórico del Dogma Central, pero esta 
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retirada ¿socava realmente alguna pretendida intuición 
consagrada por ese dogma? La defensa habitual de la im- 
portancia biológica general del Dogma Central lo presenta 
como una aseveración a nivel molecular de que los carac- 
teres adquiridos no se heredan (véase, por ejemplo, Crick 
1958 y Maynard Smith 1989). Sin embargo, esta interpre- 
tación del Dogma Central es completamente injustificada. 
Ocasionalmente los caracteres adquiridos sí se heredan, 
aunque no usualmente (Jablonka y Lamb 1995; Landman 
1991). Lo que asegura que incluso los caracteres adquiri- 
dos que envuelven cambios en el ADN no son heredados 
entre los animales superiores es la segregación del linaje 
germinal y el soma. Pero las plantas no tienen línea germi- 
nal y la medida en que está segregada en los animales varía 
mucho de un filo a otro (Buss 1987). Con todo, cualquiera 
que sea la relación entre ácido nucleico y proteína, ella no 
exhibe tal variabilidad entre los filos; por eso mismo, el 
Dogma Central, aunque fuese verdad, no podría ser ni una 
explicación ni una formulación alternativa equivalente de 
la supuesta no heredabilidad de los caracteres adquiridos. 
Sin duda, la resistencia del ADN a cambiar con facilidad 
de un filo a otro es algo muy peculiar y extremadamente 
interesante. Pero esta observación debe estudiarse y enten- 
derse, no despacharse mediante una explicación basada 
en una pretendida ley relativa a una noción incoherente 
de información. 

Muchas exposiciones contemporáneas influyentes sobre el 
origen de la vida se han concentrado en el origen de la in- 
formación, interpretándola simplemente como secuencias 
de ácido nucleico (vgr. Eigen 1992). En tales exposiciones 
está implícito el supuesto de que las secuencias de ácido 
nucleico en definitiva codifican todo lo que hace falta para 
la génesis de formas vivas y que, por tanto, la solución 


89 


del problema de la generación inicial de esas secuencias 
resolverá el problema del origen de la vida. Al tomar dis- 
tancia de las secuencias, colocaríamos estos esfuerzos 
bajo la perspectiva adecuada: explicar el posible origen de 
segmentos persistentes de ADN no basta para explicar el 
origen de células vivas. 

+ El énfasis en las secuencias de ADN que marca a la biolo- 
gía molecular contemporánea está mal colocado. Por eso, 
el tipo de argumentos reunidos para iniciar el Proyecto del 
Genoma Humano (PGH, un programa de choque para 
secuenciar el ADN a ciegas, esto es, sin primero determi- 
nar los roles funcionales de los segmentos por secuenciar) 
no son nada convincentes. Esta afirmación no es nueva. 
Ya la hicieron, sobre la base de otras consideraciones, los 
muchos críticos del PGH (Davis 1992; Lederberg 1993; 
Lewontin 1992; Sarkar 1992). Estos argumentos, toma- 
dos en conjunto, sugieren con fuerza que el PGH debería 
limitarse a mapear todos los loci genéticos conocidos a 
posiciones específicas en los cromosomas y secuenciar so- 
lamente aquellos segmentos que se halle que poseen algún 
interés funcional. Hay poca motivación racional científica 
para secuenciar el ADN a ciegas y la desviación de re- 
cursos escasos para servir este propósito no se justifica. 
Secuencias genómicas humanas y de otras especies serán 
finalmente establecidas, con o sin el PGH, pero si el pro- 
ceso de secuenciarlas procediera a un paso normal, no solo 
no ocurriría tal desviación de recursos, sino que habría 
más tiempo para prepararse para los conocidos problemas 
sociales y éticos que el PGH suscita (véase, por ejemplo, 
Holtzman 1989). 

« Abandonar la metáfora de la codificación hará mucho tam- 
bién para liberar a la biología de la infortunada metáfora 
lingúística que representa la secuencia de ADN de un or- 
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ganismo (o de una célula) como un mensaje en algún 
idioma que hay que decodificar. A pesar de su inmensa po- 
pularidad (véase, por ejemplo, Wills 1991 y Pollack 1994), 
a nivel técnico la metáfora lingúística, en el mejor de los 
casos, solo es tan servicial para entender la biología como 
el concepto de codificación. Las complejidades de la ge- 
nética de los eucarios muestran que el código presta solo 
una utilidad limitada en el tránsito del ADN a la biología 
de un organismo. Dada una secuencia de ADN, simple- 
mente para leer en ella una secuencia de aminoácidos hace 
falta saber si se está empleando alguna codificación no es- 
tándar, y también qué marco de lectura ha de usarse, así 
como conocer todas las fronteras entre intrones y exones 
y entre genes y no-genes, y qué clases de edición de ARN 
tendrán lugar. Aun al nivel metafórico, es improbable que 
estas complejidades puedan todas tratarse como cuestio- 
nes de lenguaje. Al fin y al cabo, los lenguajes naturales no 
contienen grandes segmentos de signos carentes de sen- 
tido entremezclados con trocitos ocasionales de símbolos 
significativos. Por cierto, con una secuencia de aminoá- 
cidos la biología apenas comienza; se encara entonces el 
problema de avanzar a niveles de organización más altos, 
y en ausencia de una solución del problema del plegado 
de las proteínas hay poca expectativa de lograrlo si uno 
parte realmente desde un “texto” de ADN. En todo caso, 
la esterilidad de la concepción informacional de la biolo- 
gía molecular es un recordatorio muy necesario de que el 
ADN es, en definitiva, una molécula y no un lenguaje. 
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Resumen! 

John Maynard Smith ha defendido contra críticas filosóficas 
la opinión de que la biología del desarrollo es el estudio de 
la expresión de la información codificada en los genes por 
la selección natural. Sin embargo, tal como otros conceptos 
naturalistas de información, este concepto “teleosemántico” 
es igualmente aplicable a muchos factores no genéticos del 
desarrollo. Maynard Smith tampoco logra mostrar que la 
biología del desarrollo se interese en la información teleose- 
mántica. Aquí sostenemos que, como quiera que se defina 
“información”, la opinión de que el desarrollo es la expresión 
de información genética es engañosa. Sugerimos algunas ra- 
zones que explican la popularidad de esa opinión. 


Introducción: Hablar de información en biología 


La fisiología y la conducta de un organismo están dic- 
tadas en gran medida por sus genes. Y esos genes son 
meramente depósitos de información escrita de un modo 
asombrosamente parecido al diseñado por los científicos 
de la computación para el almacenamiento y transmisión 
de otras informaciones... 


(“Drowning in Data”, 1999, p. 97) 


En este aserto, solo es materia de controversia la afirmación 
de que la conducta es en gran medida genética. Es parte 
de la sabiduría convencional que los rasgos del organismo 
—en cuanto admiten una explicación biológica— expresan 
información codificada en los genes del organismo. La sabi- 
duría convencional ha sido defendida recientemente por el 
eminente biólogo John Maynard Smith (2000a, b). Por mi 
parte, sostendré que la única verdad que refleja la Opinión 
convencional es que hay un código genético en virtud del 
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cual la secuencia de las bases de ADN en las regiones de un 
gen que efectivamente codifican corresponde a la secuen- 
cia de aminoácidos en la estructura primaria de una o más 
proteínas. El resto de lo que se habla sobre información en 
biología, así como el aserto de que la biología “es, ella mis- 
ma, una tecnología de la información” (“Drowning in Data”, 
1999, p. 97), están a la par con los asertos de que los planetas 
computan sus órbitas alrededor del sol y de que la economía 
computa una distribución eficiente de los bienes y recursos. 
Es un modo de hablar sobre correlaciones que en algunos 
casos posibilita una aplicación útil de la teoría matemática de 
las comunicaciones y en otros casos no juega ningún papel 
teórico, sino que meramente refleja la prominencia actual de 
la informática en nuestra cultura. Tomar demasiado en se- 
rio el “discurso de la información” (“information talk”y' en la 
biología no es solo un error de periodistas. Muchos biólogos, 
cuando se les pide que hablen de su disciplina en términos 
amplios, filosóficos, la representarían bajo la misma luz. Sin 
embargo, como ha señalado Sahotra Sarkar,* 


la biología molecular no posee una clara noción técnica de “infor- 
mación”. “Información” es poco más que una metáfora disfrazada 
de concepto teórico y... conduce a una imagen engañosa de las ex- 
plicaciones que son posibles en la biología molecular. 


(Sarkar 1996b, p. 187) 


1 La expresión inglesa “information talk” —sobre todo si figura, como aquí, 
entre comillas de alarma— debería traducirse “cháchara de la información"; 
pero me pareció, que en castellano, sonaría exageradamente despectiva. Por 
eso preferí decir “discurso de...', aprovechando la difusión en nuestro idioma 
de esta expresión neutra, importada del francés de Lacan y Foucault. No está 
demás recordar que los términos “discurso de la información' (discourse of 
information) y “discurso informático" (informational discourse) se emplean en 
un sentido declaradamente foucaultiano en la magnífica “historia del código 
genético” de Lily Kay (2000, pp. 18 y ss., 275-276). [N. del T.] 

2 Un pasaje casi igual figura en el artículo de Sarkar, “Decodificando la 
“codificación”, incluido en este libro; véase arriba, p. 67. [N. del T] 
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Corregir la sabiduría convencional tiene importancia por 
derecho propio, pero también puede despejar el terreno para 
un nuevo modo importante de plantear el debate sobre el 
“determinismo genético”. Parafraseando una observación de 
Susan Oyama (20004), Philip Kitcher ha bromeado que ar- 
gumentar contra el determinismo genético es como “batallar 
contra los que nunca acaban de morirse” (like “battling the un- 
dead”—Kitcher 2001). El “consenso interaccionista” de que 
todos los rasgos dependen tanto de factores genéticos como 
de factores ambientales ha sido reafirmado una y otra vez; 
pero el descubrimiento de que hay genes involucrados en el 
desarrollo de un rasgo suele usarse aún para inferir que se- 
ría difícil cambiar ese rasgo manipulando el ambiente. Esta 
inferencia persiste de cara al acuerdo general de que siempre 
hay otros factores envueltos en el desarrollo de rasgos “ge- 
néticos” y a los muchos ejemplos de rasgos “genéticos” que 
son modificados a través de esos factores. Por ejemplo, las 
enfermedades genéticas pueden ser tratadas mediante inter- 
venciones ambientales (vgr. fármacos y dietas). “¿Por qué, 
entonces,” —pregunta el frustrado interaccionista evocado 
por Kitcher— “siempre acabamos discutiendo si los genoti- 
pos son todopoderosos en el desarrollo?” (Kitcher 2001, p. 
404). A mi modo de ver, Susan Oyama (20004, 2000b) ha 
dado una parte importante de la respuesta. La causalidad 
genética es interpretada de un modo determinista porque 
se piensa que los genes son una clase especial de causa. Los 
genes son instrucciones —suministran información— mien- 
tras que otros factores causales son meramente materiales. 
La noción intuitiva de información es una noción semántica, 
e implica que los genes, a diferencia de otros factores cau- 
sales, conciernen o apuntan a los resultados que ayudan a 
producir. No es sorprendente entonces que, intuitivamente, 
la relación entre gen y rasgo parezca ser más independiente 
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del contexto que la relación entre los rasgos y otras causas. 
La temperatura del nido determina el sexo de un cocodrilo: a 
una temperatura intermedia, los huevos se desarrollan como 
machos, y como hembras a las temperaturas extremas; pero 
fuera de este contexto muy particular, la causa —un montí- 
culo de vegetación que se pudre a una temperatura entre n y 
m grados— no retiene ninguna conexión con la masculini- 
dad. En contraste, aun cuando el gen informacional no llega 
a producir su efecto, sigue estando dirigido a ese efecto. Un 
“gen homosexual” es una instrucción para ser homosexual, 
aun cuando no lo sea la persona que lo porta. 

Si Oyama está en lo cierto, entonces el descubrimiento 
de un nuevo modo de pensar sobre la causación genética es 
un prerrequisito necesario para poner a descansar el inquieto 
fantasma del debate entre naturaleza y crianza (nature/nur- 
ture controversy) y aprender a pensar con claridad sobre la 
interacción entre los factores genéticos y otros factores del 
desarrollo. Pero la deflación del discurso de la información 
sería a la vez una clarificación de la naturaleza real de la 
explicación en biología molecular, aun cuando la tesis más 
ambiciosa de Oyama sobre las causas del determinismo ge- 
nético fuese incorrecta, como sostiene Kitcher (2001). Por 
eso, la posición que defenderé aquí se limita a lo que he lla- 
mado en otro lugar, la “tesis de la paridad” (Griffiths y Knight 
1998). Cualquier definición de información que pueda de- 
fenderse en la biología del desarrollo es igualmente aplicable 
a los factores causales genéticos y no genéticos. Las defini- 
ciones de información según las cuales los genes contienen 
información para el desarrollo, pero los patrones de metila- 
ción o las temperaturas de incubación no la contienen, son 
ilegítimas porque no es posible “naturalizarlas”: atribuyen a 
los genes propiedades que no pueden fundarse en hechos 
físicos y biológicos. La opinión de que los genes se distin- 
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guen de otros factores por ser la sede de la información para 
el desarrollo es biológicamente ilegítima. Si esta opinión ile- 
gítima es o no una causa importante de la persistencia del 
determinismo genético es un asunto que queda para otra 
oportunidad (Griffiths 2006). 


Los conceptos de información pueden dividirse grosso modo 
en dos categorías: conceptos causales y conceptos intenciona- 
les. Las concepciones causales de la información derivan de 
la teoría matemática de la información (Shannon y Weaver 
1949). La teoría matemática de la información estudia solo 
la cantidad de información que hay en un sistema físico. 
Esta puede concebirse aproximadamente como la cantidad 
de orden en el sistema, o como el inverso? de la entropía 
(desorden) que todos los sistemas físicos cerrados acumulan 
con el tiempo. Esta medida no dice nada sobre el contenido 
de la información. Sin embargo, hay otra noción causal de 
contenido informativo que es afín a esta (Dretske 1981). La 
información fluye por un canal que conecta dos sistemas, 
un receptor que contiene la información y un emisor, que es 
el sistema al que la información se refiere. Existe un canal 
entre ambos sistemas cuando el estado de uno se relaciona 
causalmente de manera sistemática con el otro, de suerte que 
el estado del emisor puede descubrirse observando el estado 
del receptor. El contenido informativo causal de una señal es 
simplemente el estado de cosas con que se correlaciona de 


3 El original dice “the inverse of entropy'. Corrientemente, “the inverse of S' 
significa en inglés “el valor recíproco de S”, esto es, 1/5. Pero, si la entropía 
de Boltzmann se designa con S, la información de Shannon es igual a -S, 
Griffiths utiliza, pues, la expresión como en la teoría de grupos, para designar 
el número que, sumado a S, es igual al elemento neutro de la adición, 0; en 
castellano decimos el elemento inverso o simétrico de S [N. del T.] 
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modo confiable al otro extremo del canal. Así, el humo lleva 
información sobre el fuego y los fenotipos patológicos son 
portadores de información sobre genes patológicos. 

La segunda categoría de información abarca la informa- 
ción intencional o “información semántica” (Godfrey-Smith 
19994, 1999b). Se entiende que los pensamientos y enun- 
ciados humanos contienen información en este sentido. Si 
hay una relación entre información intencional e informa- 
ción causal, ella es compleja y remota. Pensamos sobre cosas 
con las que tenemos solo la más tenue de las conexiones 
causales (vgr. galaxias no descubiertas) y sobre cosas que no 
existen (vgr. el flogisto o la Papesa Juana). La relación entre 
los pensamientos y estos diversos objetos del pensamiento 
es “intencionalidad” y la cuestión de cómo un sistema físi- 
co como el cerebro puede exhibir intencionalidad es una de 
las más arduas de la filosofía de la mente. Uno de los rasgos 
distintivos de la información intencional es que puede ser 
falsa: puede representar mal cómo son las cosas (Godfrey- 
Smith 1989). Es difícil reproducir los fenómenos de la falsa 
representación utilizando una noción causal de información. 
Una señal no puede a la vez correlacionarse y no correlacio- 
narse con su fuente; tampoco puede correlacionarse con una 
fuente que no existe. Los intentos más prometedores para 
dar cuenta de la información intencional de manera natu- 
ralista son las teorías llamadas “teleosemánticas” que luego 
examinaremos. Según estas, un signo representa aquello, sea 
lo que fuere, para representar lo cual lo diseñó la evolución. 
La información genética se describe habitualmente como si 
tuviese sentido hablar de un fenotipo que mal interpreta el 
mensaje contenido en los genes, y por eso ella parece ser 
información intencional. Por ejemplo, es una opinión hoy 
común entre los psicólogos evolucionistas que el genoma 
contiene un “programa disyuntivo” o “programa abierto” para 
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el desarrollo psicológico. El mensaje genético toma la forma: 
“desarróllate así bajo tales circunstancias y asá bajo otras cir- 
cunstancias”. Los psicólogos evolucionistas buscan explicar 
las diferencias culturales entre mentes humanas como una 
reacción disyuntiva de este tipo, mediante la cual el programa 
de desarrollo humano responde a diversos factores ambienta- 
les (Cosmides, Tooby y Barkow 1992). En cambio, nadie dice 
que el genoma humano codifica la instrucción “cuando estés 
expuesto al fármaco talidomida, desarrolla solo extremida- 
des rudimentarias”. Pero esta sería ciertamente una rama del 
programa disyuntivo si hablásemos de la información causal 
contenida en el genoma humano. Cuando el canal pertinente 
está contaminado por la talidomida, los genes humanos en- 
vían esta información causal. El hecho de que la noción de 
programa disyuntivo no se aplique a resultados que se pien- 
sa que son patológicos, accidentales o en otro sentido “no 
intencionados” sugiere que la información contenida en el 
programa se concibe como información intencional. 


La manera obvia de defender el discurso de la información 
en biología consiste en alegar que este es igual a los mu- 
chos otros usos científicamente respetables de la información 
causal. Tal ha sido la estrategia tradicional. En una alocu- 
ción dirigida al Quinto Congreso Internacional de Biología 
Evolutiva y Sistemática de 1996, John Maynard Smith se valió 
de esta defensa convencional. El discurso de la información 
en biología debe interpretarse “más o menos en el espíritu 
de la teoría de la información” (notas tomadas por el autor). 
La desventaja de esta defensa es que implica paridad entre 
las causas genéticas y no genéticas del desarrollo, La informa- 
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ción en el sentido legitimado por la teoría de la información 
es la dependencia sistemática de una señal respecto de una 
fuente, una dependencia creada por un conjunto de condicio- 
nes del canal. En el caso del desarrollo, cabe tomar los genes 
como la fuente, el ciclo de vida del organismo como la se- 
ñal y equiparar las condiciones del canal con todos los otros 
recursos necesarios para que el ciclo de vida se despliegue. 
Pero es un rasgo fundamental de la teoría de la información 
que los papeles de fuente y de condición del canal puedan 
invertirse. La antigua “tarjeta de test” (“test-card”) de la te- 
levisión* hacía exactamente eso, manteniendo constante la 
trasmisión para que el ingeniero de televisión pudiera leer 
el estado de lo que antes eran condiciones del canal. El dis- 
tingo entre fuente y canal es impuesto a un sistema causal 
natural por el observador. Una fuente es simplemente una 
condición del canal cuyo estado actual se investiga a través de 
la señal. Si todos los otros recursos se mantienen constantes, 
un ciclo de vida puede darnos información sobre los genes, 
pero si los genes se mantienen constantes, un ciclo de vida 
puede darnos información sobre cualquier otro recurso que 
decidamos permitir que varíe. Tratándose de información 
causal, cualquier recurso cuyo estado afecta el desarrollo es 
una fuente de información para el desarrollo (Johnston 1987; 
Gray 1992; Griffiths y Gray 1994; Oyama 20000). 


4 Una tarjeta de test o patrón de test es una señal televisiva de prueba, que 
suele trasmitirse cuando el trasmisor está activo, pero no trasmite ningún 
programa. Típicamente despliega un conjunto de rectángulos adyacentes, de 
distintos colores. Originalmente, las tarjetas de test eran efectivamente objetos 
materiales a las que se apuntaba con la cámara de televisión, y tales tarjetas 
se usan aún a menudo para calibrar, alinear y coordinar cámaras. Pero los 
patrones de prueba utilizados hoy para calibrar la señal o diagnosticar fallas 
en su emisión son producidos por generadores de señales de prueba que no 


dependen de la presencia ni de la configuración correcta de una cámara. [N. 
del T.]. 
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El hecho de que la información causal se ajusta a esta 
“tesis de la paridad” ha sido aceptado por muchos de los 
partícipes en el debate en curso sobre la interpretación de 
la información genética (Godfrey-Smith 1999a; Sterelny 
and Griffiths 1999; Maynard Smith 20004, 2000b; Kitcher 
2001). En su análisis más reciente de la información causal, 
Maynard Smith observa que: 


Con esta definición no hay inconveniente en decir que un gen por- 
ta información sobre la forma adulta; un individuo con el gen para 
la acondroplasia va a tener brazos y piernas cortas. Pero podemos 
igualmente decir que el ambiente de un bebé porta información 
sobre el crecimiento; si está mal alimentado, estará bajo el peso 
normal. 

(Maynard Smith 2000a, p. 189) 


Maynard Smith propone analizar la intencionalidad de la 
información genética mediante la teleosemántica, un pro- 
grama filosófico dirigido a reducir el significado a función 
biológica (teleología) y luego reducir la teleología a selección 
natural (Millikan 1984; Papineau 1987). Aunque hay bas- 
tante controversia acerca de la posibilidad de realizar tales 
reducciones con éxito, la teleosemántica sigue siendo uno 
de los programas más populares para naturalizar la inten- 
cionalidad. Maynard Smith empieza argumentando que 
la selección natural tiene una gran analogía con la progra- 
mación computacional que utiliza la técnica del “algoritmo 
genético”. El programador que se vale del algoritmo genético 
varía aleatoriamente el código de un programa de compu- 
tación y selecciona las variantes que mejor realizan la tarea 
deseada. Del mismo modo, la mutación varía aleatoriamente 
los genes de los organismos y la selección natural seleccio- 
na los organismos mejor adaptados. Tal como la función del 
programa computacional elegido es ejecutar la tarea para la 
cual fue seleccionado, así la función biológica de los genes 
exitosos es producir en el desarrollo los resultados en virtud 
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de los cuales se los seleccionó. Tales genes están intencional- 
mente dirigidos hacia o alrededor de esos efectos. En ciertas 
poblaciones humanas, el gen defectuoso de la hemoglobina, 
que ha sido seleccionado porque a veces confiere resistencia 
al paludismo, porta información teleosemántica sobre la re- 
sistencia al paludismo. 

Sin embargo, la información teleosemántica es básicamen- 
te inadecuada para el propósito de Maynard Smith de evitar la 
paridad. La versión más desarrollada de la teoría teleosemán- 
tica de la información genética es la “teoría generalizada del 
replicador” (“extended replicator theory”) de Sterelny, Dickison 
y Smith (1996). Sterelny y sus colaboradores reconocen de 
entrada que la información teleosemántica existe tanto en las 
causas genéticas como en algunas causas no genéticas del de- 
sarrollo. Sterelny (2000) reitera esta opinión en su respuesta 
a Maynard Smith. Russell Gray y yo hemos sostenido que la 
información teleosemántica existe en una variedad de causas 
teleosemánticas mucho más amplia que la que Sterelny et al. 
sugieren (Griffiths y Gray 1997), pero el argumento que pre- 
sento aquí es concluyente aun dentro del marco de la opinión 
más conservadora. La información teleosemántica existe en 
cualquier sistema de herencia que sea producto de la evo- 
lución, incluso en los sistemas de herencia epigenética. El 
término “sistema de herencia epigenética” se usa para desig- 
nar cualquier mecanismo biológico que produce semejanzas 
entre ascendientes y descendientes y que opera en paralelo 
con la herencia del ADN nuclear y mitocondrial (Jablonka y 
Lamb 1995; Jablonka y Szathmáry 1995). Todo organismo 
hereda mucho, además de su ADN. Para desarrollarse nor- 
malmente, la célula huevo debe contener rasgos tales como 
cuerpos basales y centros organizadores de microtúbulos, 
gradientes químicos citoplasmáticos correctos, patrones de 
metilación del ADN, membranas y organelos. Una alteración 
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de estos otros recursos puede causar una variación hereda- 
ble que aparece en todas las células que desciendan de esa 
célula huevo. 

Entre estos mecanismos, uno de los que mejor se entien- 
de es el sistema de herencia de la metilación del ADN. Un 
patrón de metilación es una serie de grupos químicos adi- 
cionales agregados a una secuencia de ADN. Los patrones 
de metilación bloquean la transcripción de los genes cubier- 
tos por ellos y son replicados por el sistema de copia de la 
metilación en todas las células que descienden de una cé- 
lula dada. Las diferencias en la metilación son importantes 
para la diferenciación de los tejidos durante la vida de un 
organismo singular, pero también puede trasmitirse de una 
generación a otra. El organismo progenitor suele aplicar pa- 
trones de metilación al ADN de un espermatozoide o un 
huevo mediante lo que habitualmente se interpreta como 
un mecanismo para influenciar el desarrollo de la progenie. 
Esta forma de herencia de la metilación ha despertado gran 
interés porque fácilmente se ve cómo podría desempeñar un 
papel en el cambio microevolutivo convencional. Un ejemplo 
típico proviene de ciertas investigaciones británicas contro- 
vertibles sobre diferencias en la conducta de niños de uno 
y el otro sexo. El mecanismo propuesto para la transmisión 
de estas diferencias en la conducta consiste en que las hem- 
bras humanas metilan una secuencia del cromosoma X en 
sus gametos, de modo que los machos, que reciben solo un 
cromosoma X y lo reciben de su respectiva madre, no pueden 
transcribir los genes en esa región. Por tanto, ciertos pro- 
ductos genéticos les son denegados a todos los machos. Los 
machos demetilan esa secuencia en sus espermatozoides, de 
modo que las hembras obtienen copias legibles de esos ge- 
nes en el cromosoma X que reciben de su respectivo padre 
(Skuse et al. 1997). Naturalmente, cuando esta investigación 
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fue dada a conocer por los medios de comunicación, se la 
anunció como el descubrimiento de que las diferencias entre 
los sexos están en los genes: “Los genes dicen que los niños 
serán niños y las niñas serán delicadas” (Radford 1997). 

La investigación de la herencia epigenética se ha concen- 
trado en mecanismos dentro de la célula. Los pensadores 
interesados en los sistemas de desarrollo han destacado 
una mayor variedad de mecanismos epigenéticos (Gray 
1992; Griffiths y Gray 1994, 2001). Las características de 
los sistemas de herencia epigenética dentro de la célula son 
compartidos por muchas estructuras extracelulares. Algunas 
castas del áfido Colophina arma requieren un estallido de cre- 
cimiento (growth spurt) como parte de su ciclo de vida. Estas 
castas y solo ellas heredan los microorganismos que fabri- 
can las sustancias químicas de las que depende que ocurra 
ese estallido (Moran y Baumann 1994). La morfología de las 
reinas y la estructura de las colonias de la hormiga de fuego 
Solenopsis invicta difieren radicalmente entre linajes genéti- 
camente similares de la especie en virtud de la replicación 
estable de “culturas” feromonales en los nidos (Keller y Ross 
1993).* Cualquier reina criada en una colonia con una cultura 
particular fundará una colonia con la misma cultura, como 
se demuestra trasladando huevos de una cultura a la otra. 
Muchos parásitos vertebrados e invertebrados mantienen, a 
través de la historia evolutiva, asociaciones con determinadas 
especies huéspedes mediante la aplicación de una impronta 
al huésped (“host imprinting”). Así, algunos insectos ponen 
sus huevos en la planta cuyas hojas comieron cuando eran 
larvas. Algunos pinzones parásitos ponen sus huevos en el 


5 La última frase es una paráfrasis algo críptica del siguiente pasaje de Keller 
y Ross 1993, P.. 127: “De estos estudios [se desprende] que las diferencias 
entre las reinas adultas de las dos formas sociales de S. invicta se deben en 
gran medida a diferencias en el ambiente social (feromonal) de las colonias”. 
[N. del T 
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nido de la especie huésped que les dio su impronta cuando 
eran pollitos (Immelmann 1975). El “cambio de huésped” 
(“host switching”) se produce en las raras ocasiones en que 
este mecanismo funciona mal y la madre pone sus huevos 
en la planta o el nido equivocados. En las ocasiones aún 
más raras en que estos huevos mal puestos prosperan, el 
mecanismo de la impronta asegurará que esta nueva forma 
epigenéticamente mutante se reproduzca de manera confia- 
ble. Claramente, todos los mecanismos considerados aquí 
podrían explicarse por adaptación. Esto significa que las hue- 
llas físicas por las cuales estos mecanismos operan tienen 
tanta probabilidad de poseer funciones biológicas como cual- 
quier otra adaptación putativa y que, por tanto, conforme al 
enfoque teleosemántico recomendado por Maynard Smith, 
esas huellas contienen información. Por consiguiente, la in- 
formación teleosemántica, tal como la información causal, 
obedece a la tesis de la paridad y no constituye la diferencia 
fundamental que Maynard Smith busca establecer entre cau- 
sas genéticas y otras causas. 

El mecanismo de la herencia epigenética que más nos aleja 
del núcleo es la llamada “construcción de nichos” (Odling- 
Smee 1988; Odling-Smee, Laland y Feldman 1996; Laland, 
Odling-Smee y Feldman 2001). Muchos rasgos del nicho de 
un organismo existen solo debido a los efectos de previas 
generaciones de esa especie sobre el ambiente local. Uno de 
los primeros ejemplos de este fenómeno que fue claramente 
reconocido es la coevolución de los eucaliptos con el patrón 
actual de los incendios de matorrales en Australia (Mount 
1964). Sin embargo, no está claro si los rasgos colectivamente 
construidos del nicho de una especie pueden considerarse 
parte de cada organismo individual y, por tanto, si es posi- 
ble asignarles funciones biológicas y contenido informativo 
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teleosemántico. Hace falta más trabajo teórico sobre la inter- 
pretación de esta forma de herencia. 


4. Estabilidad y herencia 


Los adversarios de la tesis de la paridad, como Maynard 
Smith, se dan bien cuenta del papel que juegan factores no 
genéticos en el desarrollo y tienen una estrategia estándar 
para descontarlos. Esta estrategia consiste en cuestionar la 
estabilidad de los factores no genéticos entre generaciones 
así como su potencial para producir la clase de variación so- 
bre la cual puede actuar la selección natural. Así, 


Es probable que las variaciones debidas a la naturaleza se hereden, 
pero no es probable que se hereden las que se deben a la crian- 
za. Los cambios evolutivos son cambios en la naturaleza, no en 
la crianza. Los rasgos que adaptan un organismo a su ambiente 
probablemente se deben a la naturaleza. 


(Maynard Smith 20004, p. 189) 
Para que los factores genéticos merezcan su estatus especial basta 
una sola razón: los factores genéticos se autorreplican, con defec- 


tos y todo; los factores no genéticos, no. 
(Dawkins 1982, p. 99) 


Claramente, el fenómeno de la herencia epigenética derro- 
ta la versión más simple de esta defensa. Los teóricos de 
los sistemas de desarrollo sostienen que debemos definir la 
“herencia” de modo que algo se herede precisamente si pasa 
de generación en generación en tal forma que la evolución 
pueda actuar sobre sus variantes. Por tanto, cada elemento 
de la matriz del desarrollo que sea replicado fiablemente en 
cada generación y juegue un papel en la producción del ciclo 
de vida evolucionado del organismo cuenta como algo que 
se hereda (Griffiths y Gray 1994, 2001). La concepción más 
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conservadora del “replicador generalizado” avanza alguna 
distancia en la misma dirección (Sterelny, Smith y Dickison 
1996). 

Se sigue que para privilegiar a los genes entre las fuentes 
de información para el desarrollo no es posible alegar que 
ellos y solo ellos persisten en los linajes durante el tiempo 
suficiente para que sean objeto de selección acumulativa. Un 
linaje puede ser seleccionado porque tiene buenos patrones 
de metilación, o buenos simbiontes, o llevar la impronta de 
un buen huésped. Estos rasgos pueden persistir por perío- 
dos de tiempo que son significativos desde el punto de vista 
de la evolución (Gray 2001, Griffiths and Gray 2001). Para 
defender el estatus informativo, especial, de los genes hay 
que añadir otro factor a la insistencia en la estabilidad de la 
herencia. Un candidato posible es la idea de que las causas 
genéticas son peculiares por cuanto son “simbólicas” o “se- 
mióticas”. En su más reciente tratamiento del tema, Maynard 
Smith sostiene que los genes son simbólicos y los otros fac- 
tores del desarrollo no lo son, porque no hay una conexión 
intrínseca entre la naturaleza del gen y el resultado que pro- 
duce en el desarrollo (Maynard Smith 2000a, p. 185). En su 
comentario a Maynard Smith, Peter Godfrey-Smith señala 
que esta diferencia aparente se genera porque se consideran 
los efectos distantes de causas genéticas, que dependen de 
un surtido de otros factores causales, y en cambio se con- 
centra la atención en los efectos próximos de las causas no 
genéticas, los cuales, tal como los efectos próximos del ADN, 
están unívocamente determinados por leyes físicas (Godfrey- 
Smith 2000b, p. 203). Respondiendo a esta crítica, Maynard 
Smith introduce un segundo rol para la teleología biológica 
en su explicación de la información. Una causa es semióti- 
ca o simbólica si produce su efecto a través de un “receptor 
evolucionado” que ha sido elegido para que confiera a la se- 
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ñal una de las muchas “interpretaciones” causales posibles 
(Maynard Smith 2000b, p. 215). Cualesquiera que sean sus 
virtudes como análisis de la naturaleza de la información bio- 
lógica, esta nueva sugestión no logra generar una diferencia 
de principio entre causas genéticas y epigenéticas. Por ejem- 
plo, los mecanismos de impronta del hábitat y del huésped 
descritos arriba son claramente “receptores evolucionados” 
en el sentido de Maynard Smith. Han sido seleccionados 
para conferir una “interpretación” sumamente específica a 
un input químico que en otro respecto carece de sentido, pero 
en estos casos la señal no toma la forma de una secuencia 
de ADN. 

En la decisión de Maynard Smith de patrocinar una 
interpretación teleosemántica del discurso que habla de in- 
formación en biología hay algo que fundamentalmente nos 
desconcierta. Si la información genética es información te- 
leosemántica entonces solo puede tener una relación remota 
con el código genético existente. Claramente, el código gené- 
tico no deriva su aspecto semántico de la teleología. El codón 
CCC codifica la prolina incluso cuando forma parte de una 
sección de ADN chatarra (junk DNA) sin historia de selección 
y cuando ha sido insertado por un biotecnólogo incompeten- 
te que pretendía que significara leucina. Este problema no 
puede resolverse considerando a las funciones biológicas de 
estos codones individuales de ADN como derivadas de fun- 
ciones generales de ese tipo de codón, ya que no todas las 
asociaciones de un codón con un aminoácido son adaptacio- 
nes. Aunque hay una evidencia creciente de que algunos de 
estos apareamientos resultan de la selección, otros son muy 
probablemente el resultado de afinidades químicas directas 
entre ARNSs ancestrales y aminoácidos (Knight, Freeland y 
Landweber 1999). Sin embargo, la conclusión exacta a que 
lleven los debates actuales sobre el significado del código 
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genético no es crítica. Ningún desenlace imaginable podría 
conducir a una revisión de los cuadros del código estándar 
y los códigos variantes que se encuentran en la literatura ac- 
tual. Los códigos se basan en relaciones causales existentes, 
no en opiniones sobre su función adaptativa. 

Más tentativamente, sugiero que, en la medida en que al 
hablar de información en la biología del desarrollo uno se re- 
fiere más generalmente a conceptos de función biológica, se 
trata de la noción ahistórica de función como aporte causal, 
más bien que del concepto de función adaptativa asociado 
a la evolución. En un importante estudio histórico del len- 
guaje funcionalista en biología, Ronald Amundson y George 
Lauder sugirieron que la noción de función como aporte cau- 
sal predomina en ciencias como la fisiología y la anatomía 
(Amundson y Lauder 1994). Tal como los fisiólogos y los 
anatomistas, los biólogos del desarrollo se interesan primor- 
dialmente por las explicaciones próximas (cómo operan los 
mecanismos ahora), más bien que por las explicaciones últi- 
mas (por qué evolucionaron). 


5. Evolucionabilidad e información 


En este punto, dejaré a un lado el análisis más reciente, 
teleosemántico, de Maynard Smith y me ocuparé con un 
planteamiento que hallo en su obra más temprana y que me 
parece más prometedor. Maynard Smith y Eórs Szathmáry 
han sostenido que el sistema de la herencia genética y la tras- 
misión cultural entre humanos son los únicos sistemas que 
exhiben lo que ellos llaman “herencia ilimitada” (Maynard 
Smith y Szathmáry 1995). Según ellos, solo de estos sistemas 
de herencia “ilimitada” cabe realmente pensar que “codifi- 
can” resultados. Para introducir su distingo, Maynard Smith 
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y Szathmáry señalan que la mayoría de los sistemas de heren- 
cia solo pueden mutar entre un número limitado de estados 
heredables que es posible especificar de antemano. Por ejem- 
plo, por la impronta del hábitat los organismos solo pueden 
ser llevados a elegir entre diversos hábitats, y la metilación 
del ADN solo puede determinar si los genes existentes van 
a estar operando o no (will be on or off). Pero el genoma y el 
lenguaje poseen una estructura sintáctica recursiva. Sus com- 
ponentes básicos pueden juntarse en muchas combinaciones 
diferentes y estas combinaciones pueden ser de cualquier 
longitud. Por tanto, estos sistemas de herencia admiten un 
número ilimitado de estados heredables posibles. A primera 
vista, puede no estar claro por qué esto justificaría la opinión 
de que solo estos sistemas —y no otros— trasmiten informa- 
ción. Un modo de captar la idea subyacente a la propuesta de 
Maynard Smith y Szathmáry es considerar que están dando 
una justificación objetiva para fijar el distingo entre fuente y 
canal de modo que el genoma o la cultura sean la fuente de 
información. Las otras causas de variación hereditaria son 
meras condiciones de canal porque poseen relativamente po- 
cas configuraciones alternativas. Solo en los genes (y en la 
cultura) hallamos una fuente de señales con suficientes es- 
tados posibles para señalizar la vasta gama de posibilidades 
que la evolución necesita. 

El distingo entre sistemas de herencia limitados e ilimi- 
tados tiene su importancia y puede ayudarnos a comprender 
una de las innovaciones decisivas que hicieron posible la di- 
versificación de la vida primitiva en la vasta gama de formas 
que vemos hoy. Sin embargo, diría que se le pide a este distin- 
go más de lo que puede dar cuando —como Maynard Smith 
y Szathmáry aparentemente desean— se lo utiliza como base 
para la tesis de que la información para el desarrollo reside en 
los genes y que otros factores causales meramente suminis- 
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tran el respaldo material para decodificar esta información. 
Igualmente compatible con el distingo entre sistemas de 
herencia limitados e ilimitados —y con la comprensión del 
proceso evolutivo que este distingo nos facilita— sería una 
interpretación orientada hacia los sistemas de desarrollo, se- 
gún la cual la información para el desarrollo está presente 
en la matriz completa de los recursos materiales que hacen 
falta para reconstruir un resultado del desarrollo. 

La oposición limitado/ilimitado parece respaldar la idea de 
que los genes son la señal y el resto del sistema de desarrollo 
es un canal, debido a que sugiere que los genes tienen una 
capacidad enormemente mayor para “señalizar” resultados 
alternativos. Maynard Smith y Szathmáry proponen en efec- 
to repartir el número total de resultados del desarrollo que 
pueden ser generados por un sistema de desarrollo entre los 
diversos sistemas de herencia que constituyen ese sistema. 
El número de resultados asignado a un sistema de herencia 
mide su “limitación” (“limitedness”) y se asignan muchísi- 
mos más resultados al sistema de herencia genética que a 
cualquier otro. ¿Pero cómo ha de efectuarse el reparto de los 
resultados? Maynard Smith y Szathmáry suponen que el nú- 
mero de permutaciones de los codones de ADN —o quizás 
de los genes enteros— es la medida pertinente para el siste- 
ma de herencia genética y que alguna medida homóloga del 
número de permutaciones de las partes físicas es la medida 
idónea para otros sistemas de herencia. 

Pero estas medidas no son idóneas. Para cualquier siste- 
ma de herencia dado, la gama de cambios físicos que cuentan 
como cambios evolutivos está confinada a aquellos que pue- 
den ser utilizados por el resto del sistema existente. Este 
es un hecho bien familiar a propósito de la “estructura sin- 
táctica” de las lenguas humanas. No todas las diferencias 
físicas entre objetos sintácticos son diferencias sintácticas. 
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Por ejemplo, las diferencias de escritura o del acento con que 
hablamos no son diferencias sintácticas. 

Las grandes transiciones evolutivas que son el foco de la 
obra de Maynard Smith y Szathmáry ofrecen una lección 
principal: la evolución crea clases de sistemas de desarro- 
llo enteramente nuevos que expanden masivamente las 
interpretaciones posibles de los recursos existentes para el 
desarrollo, incluidos los genes. Una manera de enfocarlo es 
considerar cuántas posibilidades evolutivas llegan a existir 
cuando un sistema de herencia “limitado” sufre un cambio. 
Considérense, por ejemplo, las posibilidades hereditarias 
que puede “señalizar” la sustitución de un par de bases en 
el ADN de una célula eucariota y que no pueden señalizar- 
se mediante tales sustituciones en una célula procariota. 
Como Maynard Smith y Szathmáry lo describen ellos mis- 
mos, esa enorme banda de posibilidades evolutivas llegó a 
existir gracias a un cambio evolutivo mediado por un sistema 
de herencia limitado. No es posible construir membranas si 
no existe ya una plantilla para membranas en la cual insertar 
proteínas recién sintetizadas. Por tanto, los grandes cambios 
en la partición de la célula requieren que el cambio surja a 
través del sistema de herencia de membranas, no a través de 
mutaciones del ADN. 

La medida de la “limitación” adoptada por Maynard Smith 
y Szathmáry asigna en efecto al sistema de herencia genéti- 
co todos los resultados que pueden generarse introduciendo 
cambios en ese sistema bajo toda la gama de posibilidades 
de los otros sistemas, mientras que asigna a los otros siste- 
mas solamente el número de resultados que pueden producir 
dado un genoma particular posible. Por eso no es una me- 
dida idónea, si la oposición limitado/ilimitado ha de usarse 
para juzgar la capacidad de los sistemas de herencia para 
“señalizar” (causar) posibilidades evolutivas. No sería menos 
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(ni más) significativo asignar al sistema de herencia genética 
solo la gama de resultados que puede generar dado un estado 
particular de los otros sistemas de herencia. Los otros siste- 
mas de herencia recibirían entonces todos los resultados que 
pueden generarse permutando el sistema genético en presen- 
cia de los demás estados de ese sistema de herencia. 

Un asunto estrechamente relacionado con este es que el 
inmenso potencial para abrir nuevas posibilidades evolutivas 
que es inherente a las diferencias de genes, lenguaje y quizás 
feromonas entre los insectos sociales proviene del hecho de 
que esas diferencias “significan algo” para el resto del sis- 
tema de desarrollo. Si el resto del sistema que rodea a los 
genes fuese tal que un número indefinido de combinaciones 
de pares de bases colapsara en solo unos pocos resultados de 
desarrollo, entonces el sistema de herencia genética no se- 
ría ilimitado. No es difícil imaginarse un mecanismo celular 
que efectúe este resultado: el código genético existente es en 
gran medida redundante justo de este modo, en cuanto di- 
versos codones corresponden a un mismo aminoácido. Por 
tanto, es más exacto considerar la índole ilimitada del siste- 
ma de herencia genética como una propiedad del sistema de 
desarrollo en general, y no del genoma aislado. En algunos 
contextos biológicos puede ser sumamente engañoso hablar 
de “sistemas de herencia” separados. Por ejemplo, la heren- 
cia de la metilación es un mecanismo de regulación de los 
genes, por lo cual es impropio describirla como un “sistema” 
separado del “sistema” genético. Bajo la perspectiva del “re- 
plicador egoísta”, un gen y los grupos de metilo adheridos a 
él son replicadores distintos, pero no más de lo que lo son 
dos genes. Bajo la perspectiva de los sistemas de desarrollo, 
los genes y los patrones de metilación son distintos recursos 
para el desarrollo, pero son elementos de un solo sistema de 
desarrollo (Griffiths and Gray 2001). 
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Dentro de la tradición que estudia los sistemas de de- 
sarrollo nunca se ha negado que los ácidos nucleicos y los 
lenguajes naturales son elementos distintivos de dichos sis- 
temas. El propósito de la “tesis de la paridad” es impedir 
que estas diferencias empíricas se conviertan en una suerte 
de metafísica científica, como ocurre cuando los genes se 
identifican con información (o incluso con la “forma”%) y 
todo lo demás que concurre al desarrollo es mera materia. 
Esto distrae la atención de los múltiples modos en que recur- 
sos no genéticos a veces desempeñan roles biológicos más 
habitualmente asociados a los genes. También conduce al 
hacinamiento empíricamente inapropiado de recursos no ge- 
néticos muy diferentes en una sola pila (el “ambiente”). Bajo 
la perspectiva de los sistemas de desarrollo, la herencia ili- 
mitada es simplemente una importante propiedad empírica 
más del ADN y quizás de otros recursos, como las feromonas 
en su rol de causar diferencias de casta en la morfología y la 
conducta de insectos sociales.” 


6 Cf. Del Re (1996). Agradezco esta referencia al Prof. Miguel Espinoza. [N. 
del T.] 

7 Una interpretación ligeramente diferente de la oposición limitado/ilimitado 
consistiría en sostener que solo los genes tienen la capacidad de generar una 
respuesta finamente ajustada (fine-grained) a la selección y así dar lugar a 
una adaptación. Esta idea podría combinarse con el enfoque teleosemántico 
arriba descrito para concluir que, como solo los genes respaldan una 
adaptación genuina, solo ellos portan (teleo-)información. Como ha señalado 
Russell Gray, esto presupone implícitamente que cada sistema de herencia 
epigenética tiene que poseer por sí mismo un potencial evolutivo separado 
del de los otros sistemas, y que solo las variaciones discretas —no las 
continuas— cuentan como estados alternativos de un sistema de herencia. 
Así pues, la baraja está siendo arreglada en varios respectos contra la herencia 
extragenética. Sin embargo, los cambios extragenéticos también pueden ser 
graduales y acumulativos. Tal como la selección natural puede favorecer 
combinaciones de genes en loci diferentes, así también ella puede favorecer 
combinaciones de endosimbiontes. Variaciones cuantitativas en factores 
citoplasmáticos, el diseño de nidos y las preferencias de hábitat podrían 
trasmitirse extragenéticamente. De este modo, aunque las combinaciones 
de estos factores no son ilimitadas, pueden ser bastante abundantes como 
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Obviamente, un análisis de la “información” que haga de los 
genes el único o principal portador de la información para 
el desarrollo no ha recibido aún una defensa adecuada. Por 
qué tal análisis hace falta es menos obvio. Los teóricos de los 
sistemas del desarrollo y otros críticos del “discurso de la in- 
formación” no niegan el exclusivo rol biológico de los genes 
como plantillas de proteínas, ni el papel central que juegan 
en el desarrollo los productos génicos; tampoco niegan el 
“weismannismo molecular”, esto es, la prohibición de que a 
través del material genético se hereden caracteres adquiridos 
(con excepción de unos pocos fenómenos de retrocopia que 
aceptan todos los bandos). A la inversa, los partidarios del 
programa genético no niegan la existencia de herencia epigé- 
netica, ni su importancia para la evolución. Entre los autores 
que escriben sobre la biología del desarrollo contemporánea, 
hay genuinos desacuerdos sobre la respectiva promesa de los 
modelos de regulación por genes, según sean más parecidos 
a programas (more program-like) o de una índole más dinámi- 
ca; pero, como el propio Maynard Smith observa, las líneas 
divisorias entre estos adversarios no coinciden con las del de- 
bate sobre la información genética (Maynard Smith 2000b, 
p. 218). En todo caso, aquella disputa no gira en torno a la 
cuestión de si toda la información que se procesa en un pro- 
grama de desarrollo proviene de factores genéticos. 

Si la idea de que la “biología es una tecnología informáti- 
ca” ni es evidentemente verdadera ni tampoco una “elección 
forzosa” respecto a la cual los biólogos tienen que adoptar 
una posición para que puedan seguir investigando, ¿por qué 
esa idea halla tanta aceptación? En parte, ciertamente, de- 


para permitir una respuesta ajustada finamente a la selección (Gray 2001, p. 
97). 
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bido al papel central de la información en la actual visión 
científica del mundo (Keller 1995; Oyama 20004). Otro 
factor ampliamente reconocido es la malinterpretación de 
los diagramas de Weismann (Griesemer y Wimsatt 1989; 
Sterelny y Griffiths 1999, p. 64; Sterelny 2000). La repre- 
sentación diagramática de la evolución ahora estándar exhibe 
una flecha causal que va de los genes a los fenotipos y otra 
flecha causal que va de los genes de una generación a los 
de la próxima (vgr. Maynard Smith 1993, figura 8). No hay 
flechas causales que representen la influencia de los orga- 
nismos sobre la reproducción de sus genes, ni las muchas 
influencias que los organismos ejercen sobre su progenie 
aparte de la reproducción de sus genes. Tanto el entusias- 
mo cultural general por la información como el moderno 
diagrama de Weismann contribuyen claramente a darle al 
programa genético su aire de sentido común. 

Pero hay otro factor estrechamente ligado a los temas 
de este ensayo que ha sido menos ampliamente reconoci- 
do. Este factor puede representarse mediante un argumento 
(muy malo): 


[1] Hay un código genético. 

[2] En la biología molecular del desarrollo se habla de se- 
ñales, interruptores, genes maestros de control, etc. 

[3] Por tanto, la información que fluye bajo el número [2] 
es información codificada en el sentido del número [1]. 


Presentado en esta forma terminante el argumento se oye 
meramente frívolo. Pero muchas exposiciones referentes a la 
biología molecular, especialmente las dirigidas a un público 
no técnico, insinúan algo asombrosamente próximo. En su 
artículo reciente, Maynard Smith presenta algo bien cercano 
a este argumento en una sección titulada “¿Es el genoma un 
programa de desarrollo>”, que precede inmediatamente a su 
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análisis de la información biológica. Cito aquí el comienzo y 
el fin de esta sección y un pasaje tomado del medio. 


Creo que no hay ninguna objeción seria que se oponga a hablar 
de un código genético o a aseverar que el gen codifica la secuencia 
de aminoácidos de una proteína. 

Sin embargo, un organismo es más que una bolsa de proteínas 
específicas. El desarrollo requiere que diferentes proteínas se pro- 
duzcan en diferentes momentos y en diferentes lugares. Nuestra 
comprensión de este proceso pasa ahora por una revolución. Está 
surgiendo el cuadro de una jerarquía compleja de genes que re- 
gulan la actividad de otros genes. Hoy la noción de genes que 
envían señales a otros genes es tan central corno era la noción de 
un código genético hace cuarenta años. 

La terminología informática está invadiendo la biología del desa- 
rrollo tal como antes invadió la biología molecular. En la próxima 
sección intentaré justificar este uso. 


(Maynard Smith 20004, pp. 187-189) 


Aunque no es exactamente el argumento muy malo que pre- 
senté arriba, esta serie de puntos está claramente destinada 
a sugerir que, como el código genético es “ciencia real” y no 
mera metáfora, es solo cuestión de tiempo para que otras for- 
mas del discurso de la información en biología también se 
conviertan en ciencia real. En el mejor de los casos, este es un 
argumento inductivo muy débil; en el peor, un juego de pa- 
labras con el vocablo “información. Vale la pena señalar que 
varios historiadores de la ciencia han sugerido exactamente 
lo contrario: que la historia del discurso de la información 
en la biología molecular del desarrollo ha sido una retirada 
persistente de lo literal a lo metafórico a la luz de la crecien- 
te comprensión de los procesos moleculares (Sarkar 1996b; 
Chadarevian 1998). 

El argumento muy malo (en adelante, AMM) es un aspec- 
to de lo que Sarkar quiere expresar cuando dice que hablar 
laxamente de información “lleva a formarse una imagen en- 
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gañosa de las explicaciones posibles en la biología molecular” 
(Sarkar 1996b, p. 187). La metáfora de la información sugie- 
re una estrategia explicativa “de abajo arriba”, en vez de una 
estrategia “de arriba abajo”. Una estrategia de abajo arriba in- 
tenta inferir de una secuencia de ADN cuál es su significado 
para el desarrollo, atendiendo a la secuencia para determinar 
su producto y atendiendo a ese producto y a otros productos 
génicos para determinar cómo interactuarán en el desarrollo. 
La estrategia alternativa, de arriba abajo, comienza por estu- 
diar el proceso del desarrollo, averigua qué productos génicos 
hay en juego y usa la secuencia de cada uno de esos produc- 
tos para localizar las secuencias de ADN de que provienen. 
Un cuadro realista del trabajo en la biología del desarrollo 
contemporánea lo pintaría como participando en la misma 
medida de ambas estrategias. Obsérvese también que la es- 
trategia de arriba abajo automáticamente sitúa y tiene en 
cuenta los factores epigenéticos del desarrollo, mientras que 
la estrategia de abajo arriba halla que su ingerencia en proce- 
sos de desarrollo es un obstáculo al progreso hacia arriba. 

Hace poco me topé con un ejemplo bastante llamativo 
del uso del AMM para sugerir que la biología molecular del 
desarrollo procede exclusivamente según una estrategia de 
abajo arriba. Una vez más, las citas sucesivas calzan con la 
estructura del AMM: 


Fue una gran cosa descubrir que un conjunto de tres peldaños 
(rungs) contiene la información necesaria para hacer un ami- 
noácido. Así el conjunto de peldaños AAA hará un aminoácido, 
mientras que los peldaños ACG harán un aminoácido diferente. 
Después [del proyecto del genoma humano] podemos buscar el pe- 
queño segmento de ADN que contiene las instrucciones para que 
crezca un brazo nuevo... los biólogos moleculares que estudian la 
mosca de la fruta encontraron el segmento de ADN que controla 
el crecimiento de sus ojos. Aprendieron a echar a andar (to switch 
on) el crecimiento de ojos... Pero aun cuando completemos el mapa 
de todo el ADN humano, hay otra valla que saltar antes de que 
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podamos empezar a criar brazos. ¡El ADN es enorme!... Por eso 
se ha inventado la ciencia de la bioinformática. 


(Kruszelnicki 1998) 


Estas citas proceden de un volante impreso para persuadir a 
estudiantes de que se matriculen en la carrera de bioinformá- 
tica. La bioinformática está pensada para producir graduados 
con instrucción biológica, entrenados en técnicas computa- 
cionales que les permitirán manejar las grandes cantidades 
de información sobre genes que actualmente está producien- 
do la biología molecular. Pero, mediante un uso diestro del 
AMM, se sugiere que la bioinformática concierne a la infor- 
mación para el desarrollo codificada en genes, el programa 
mismo de la vida (the blueprint for life), lo cual ofrece, a los 
egresados de la enseñanza media que están entrando a la 
universidad, una perspectiva mucho más fascinante que la 
computación aplicada. 


7, Conclusión: El código, el código y nada más que el código 

La existencia del código genético —la correspondencia es- 
tándar entre codones y aminoácidos y sus aproximadamente 
setenta variantes menores— no se discute. Pero al margen de 
ello, cuando se habla de información en biología, esto nada 
tiene que ver con el código genético. El uso del término 'in- 
formación” en las diversas formas relacionadas con la teoría 
matemática de las comunicaciones es igualmente aplicable 
a factores no genéticos del desarrollo. Tal es el caso también 
de las locuciones cibernéticas que se emplean en la biología 
molecular del desarrollo. Los genes pueden considerarse en 
términos de sus propiedades teleosemánticas, pero otro tanto 
ocurre con muchos factores no genéticos. También es impro- 
bable que esta acepción teleosemántica sea la que se tiene 
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en vista la mayoría de las veces en que se habla de informa- 
ción en la biología molecular del desarrollo, pues esta es una 
ciencia interesada en mecanismos próximos, no en orígenes 
últimos. Hay numerosas diferencias entre lo que el ADN 
contribuye al desarrollo y los roles que desempeñan en él 
otros factores causales, pero estas diferencias no correspon- 
den precisamente al distingo entre causalidad informática y 
causalidad material. La atmósfera actual, en que solo se ha- 
bla de información a propósito de los genes, hace que esta 
manera de hablar sea sumamente engañosa. He sugerido 
aquí que ella engaña a la gente con respecto a las formas de 
explicación de la biología molecular. Creo asimismo que el 
uso asimétrico del discurso que habla de información explica 
en parte la persistencia del determinismo genético; pero este 
asunto tendrá que quedar para otro día. 


Conceptos de gen 
Fragmentos desde la perspectiva de la biología molecular 


Hans-Jórg Rheinberger 


Lo vago, lo desconocido es lo que mueve al mundo. 
(Claude Bernard 1954, p. 26) 


Resumen! 

Este ensayo está dividido en tres partes. En la primera par- 
te, defiendo una epistemología de lo impreciso e intento 
caracterizar la trayectoria histórica y disciplinaria de las re- 
presentaciones del gen como trayectoria de un ejemplar de 
objeto fronterizo. En la segunda parte, sigo la solución apa- 
rentemente simple del problema del gen a que dio lugar la 
biología molecular temprana y retrazo algunos de los pasos y 
sucesos a través de los cuales el desarrollo ulterior de la bio- 
logía molecular hizo reventar esta noción simple. La última 
parte deriva de esta narración algunas conjeturas y aprovecha 
la noción de integrón desarrollada por Frangois Jacob para es- 
tablecer una perspectiva bajo la cual genomas y fenomas se 
enfoquen simétricamente. 


Introducción 


En lo que sigue, me propongo arrojar alguna luz sobre las 
cambiantes disposiciones epistémicas y experimentales a tra- 
vés de las cuales la biología molecular llegó a ocuparse con 
genes. El ensayo no pretende ser ni una evaluación sistemá- 


tica ni una crítica del modo como la biología molecular ha 
hecho suyo este concepto. En esta presentación panorámi- 


1 Rheinberger (2006) es una versión alemana de este ensayo, publicada 
originalmente en 1999. Aunque corresponde casi frase por frase a la versión 
inglesa en que se basa esta traducción, difiere de ella bastante en los matices. 
Por ejemplo, en un pasaje donde el inglés dice formal (formal), el alemán 
dice formalistisch ('formalista”), que es un tanto peyorativo; en otro, donde el 
inglés dice sloppy ('chapucero”), el alemán dice los (“laxo'). [N. del T:] 
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ca, me interesa señalar, de manera laxa y asociativa, algunas 
cuestiones que creo que habrá que abordar si queremos en- 
tender adónde nos ha llevado la segunda mitad del siglo XX 
en lo que respecta a esa unidad que, con ocasión del 50” 
aniversario del redescubrimiento de los trabajos de Gregor 
Mendel con arvejas, Hermann J. Muller describió como si- 
gue: 
El núcleo real de la teoría de los genes yace todavía al parecer en 
lo profundamente desconocido. Vale decir, no tenemos aún un 
conocimiento efectivo del mecanismo que subyace a esa propie- 
dad única que hace un gen de un gen: su capacidad de causar la 
síntesis de otra estructura similar a él... en la cual están copiadas 
hasta las mutaciones del gen original... En la química, no sabemos 
aún de tales cosas. 


(Muller 1951, pp. 95-96) 


Estas frases notables fueron escritas en 1950. ¿Qué nos ha 
enseñado desde entonces la biología molecular sobre “esas 
propiedades únicas que hacen un gen de un gen”? Hemos 
avanzado mucho desde los tiempos de Muller. Sin embargo, 
veremos que en vez de resolver el enigma del gen y rescatarlo 
para siempre de lo profundamente desconocido, la biología 
molecular se las ha arreglado para redefinir sus propiedades 
y sus fronteras y ha seguido cambiando repetidamente nues- 
tra concepción de esta entidad extraña, al punto de que ya 
casi es imposible reconocerla. 


Epistemología, objetos fluctuantes y conceptos imprecisos 
Si hay conceptos dotados de poder organizador en un campo 
de estudio, están incorporados en operaciones experimen- 


tales. Las prácticas en que las ciencias se fundan generan 
objetos epistémicos —cosas epistémicas, como las llamo— a 
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los que apunta la investigación. No obstante su vaguedad, es- 
tos entes mueven el mundo de la ciencia. Por regla general, 
las disciplinas científicas se organizan en torno a uno o unos 
pocos de estos “objetos fronterizos” (“boundary objects”) que 
subyacen a las traducciones conceptuales entre distintos do- 
minios (Star y Griesemer 1988). En la física el átomo ha sido 
por mucho tiempo un objeto así; en la química, la molécula; 
en la genética clásica, llegó a serlo el gen. El conjunto históri- 
camente cambiante de prácticas epistémicas es lo que da un 
perfil a estos objetos. Según las exposiciones tradicionales, 
que aquí no necesito cuestionar a fondo, el objeto fronterizo 
de la genética clásica ha operado como una unidad formal, 
a saber, como aquello que, en un contexto cada vez más so- 
fisticado de experimentos de crianza, explica la aparición o 
desaparición de ciertos caracteres que pueden rastrearse a 
través de las generaciones posteriores. Según esto, lo que 
distinguió a la genética clásica de las investigaciones del siglo 
XIX sobre la herencia fue que su práctica permitía combinar 
la noción de caracteres discretos, arraigada en la tradición 
darwiniana y entre los primeros seguidores de De Vries, con 
el distingo de Weismann entre plasma germinal y sustan- 
cia corporal. El resultado, inscrito retroactivamente en los 
experimentos de Mendel, fue un distingo deliberado entre 
unidades genéticas y unidades de carácter, y —tomándolas 
en conjunto— entre genotipo y fenotipo, respectivamente. 
Este es un recordatorio, por lo demás trivial. Permítaseme 
dar ahora una caricatura equivalente de lo que ha contribui- 
do a este campo la genética molecular. En un comienzo, la 
genética molecular, con su conjunto de prácticas bioquími- 
cas y manipulaciones genéticas, se caracterizó por adoptar 
como organismos prototípicos a bacterias y fagos, en lugar 
de las plantas y animales superiores. En primer lugar, trans- 
formó su objeto fronterizo, el gen, en una entidad material, 
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fisicoquímica. En segundo lugar, hizo del objeto una unidad 
dotada de cualidades informáticas. La primera transforma- 
ción procuró una solución al problema que la genética clásica 
tenía con la estabilidad de sus unidades. La respuesta fue: los 
genes constan de macromoléculas metaestables de compues- 
tos como los ácidos nucleicos. La segunda transformación 
procuró una solución al problema que la genética clásica te- 
nía con el modo de reproducción de sus unidades, y con la 
conexión entre el genotipo y el fenotipo. La respuesta fue: 
las secuencias de nucleótidos y en particular el ADN pueden 
replicarse específica y fielmente gracias a las propiedades es- 
tereoquímicas de sus componentes. Además, los tramos de 
ADN especifican rasgos en virtud de la secuencia ordenada 
de nucleótidos que contienen para ser traducida, con ayuda 
de un complejo mecanismo citoplasmático, en secuencias 
correspondientes de aminoácidos que constituyen proteínas 
estructurales o enzimas que catalizan toda suerte de reaccio- 
nes metabólicas. 

Lo que me gustaría acentuar contra este bosquejo ex- 
cesivamente esquemático y simplista, tan sugestivo en su 
claridad y distinción ex post facto, es que la fecundidad de los 
objetos fronterizos en la investigación no depende de que se 
les pueda dar un significado preciso y codificado desde un 
comienzo.* Dicho de otro modo: no es necesario —y puede 
ser un tanto contraproducente— tratar de precisar, mientras 
la investigación se conduce, las fronteras conceptuales de 
objetos suyos que están delimitados vagamente. Mientras 
que los objetos de la investigación sean fluidos, los concep- 


2 En este punto, la versión alemana es más categórica: “En su claridad ex post 
facto este panorama tan esquemático resulta engañoso. Pues no contiene 
la menor alusión al hecho de que la peculiar fecundidad de los objetos 
imprecisos en el proceso de investigación estriba justamente en que no se 
les puede dar desde un principio una significación exactamente determinada, 
fijada sistemáticamente” (Rheinberger 2006, p. 224). [N. del T.] 
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tos correspondientes también deben permanecer fluyendo 
(Elkana 1970). Los objetos fronterizos requieren conceptos 
fronterizos. La fecundidad de tales conceptos depende de 
su potencial operacional. “Todas las definiciones de gen re- 
quieren criterios operacionales” (Portin 1993, p. 174). Estos 
criterios son lo que las hace operar como definiciones, si es 
que sirven como tales. 

El surgimiento espectacular de la biología molecular ha 
ocurrido sin una definición abarcadora, exacta y rígida de lo 
que es un gen. Como mostraré en la sección histórica de este 
ensayo, este aserto puede documentarse para los dos aspectos 
que distinguen el concepto de gen de la biología molecular 
del de la genética clásica, en cuanto aquel representa una 
entidad material que es portadora de información (Sarkar 
1996b). El significado de ambos aspectos se ha mantenido 
borroso (fuzzy) y ligado a los espacios experimentales que 
la nueva biología iba a explorar, desde la identificación del 
ADN como el material hereditario en las bacterias en 1944 
hasta los proyectos de secuenciar el genoma hacia fines de la 
década de 1980. Hasta me inclino a postular que los inten- 
tos de dar definiciones precisas generalmente han operado 
como obstáculos epistemológicos (Bachelard 1957), o en el 
mejor de los casos como artefactos teóricos, tales como los 
esfuerzos tempranos para suministrar una definición pura- 
mente cuantitativa de información biológica en el sentido de 
la teoría de la información (Kay 2000). Daré un ejemplo más. 
Basándose en sus experimentos de mapeo de bacteriófagos, 
Seymour Benzer intentó en 1955 aclarar este campo confu- 
so y disolver al gen en tres unidades de expresión o función 
hereditaria, de recombinación y de mutación. Llamó a es- 
tas unidades cistron, recon y muton, respectivamente (Benzer 
1955; Holmes 2000). Sin duda, estos distingos se justificaban 
desde el punto de vista teórico. Se apoyaban en los experi- 
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mentos más avanzados de la genética de fagos. Un cistron 
se dejaba analizar en recones, un recon en mutones, termi- 
nando presumiblemente con la unidad más simple posible, 
un par de bases de ADN. Pero, no obstante su claridad, para 
la abigarrada comunidad de los experimentalistas molecula- 
res, estos distingos resultaron ser demasiado restrictivos, en 
parte redundantes y tendientes a traslaparse. A la larga no 
ganaron aceptación. 

Sostengo que no es la tarea del epistemólogo criticar o tra- 
tar de especificar conceptos que son vagos en la esperanza 
de ayudar a los científicos a clarificar sus mentes retorcidas y 
hacer mejor ciencia con ellas. Pero urge entender cómo y por 
qué los conceptos borrosos operan en la ciencia (Moles 1995). 
En vez de tratar de codificar la precisión del significado, nece- 
sitamos una epistemología de lo vago y lo exuberante. Objetos 
fronterizos y conceptos fronterizos operan sobre una pecu- 
liar tensión epistémica y derivan de ella su poder. Para ser 
herramientas de investigación, deben adentrarse en el reino 
de lo que aún no conocemos. Quiero caracterizar esta ten- 
sión como exceso contenido (contained excess). Francois Jacob, 
en un contexto similar, habló de un “juego de los posibles” 
(Jacob 1981). Si le echamos una mirada a los manuales con- 
temporáneos escritos por investigadores de la vanguardia de 
la biología molecular, hallamos definiciones muy chapuce- 
ras (very sloppy) de gen, en caso de que hallemos alguna. Es 
obvio que la genética molecular no está sostenida por tal de- 
finición. Aceptemos esto como una lección sobre la dinámica 
de la ciencia en vez de acusar a los actores de ser negligentes 
al definir las entidades con las que operan. Es revelador y 
a la vez cautivante, por ejemplo, que el glosario que acom- 
paña el libro reciente, Secretos del gen, escrito por el biólogo 
molecular francés y ex director del Institut Pasteur, Francois 
Gros, ni siquiera contiene una entrada para el término gen 
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(Gros 1991). Hay una, en cambio, para el término genoma y 
ya volveré sobre ella. Esta no es en absoluto una característi- 
ca nueva de la literatura reciente. En el glosario de la clásica 
Breve historia de la genética por Leslie Dunn, que data de 1965, 
hallamos la siguiente advertencia, al final de la entrada gen: 
“En la actualidad, el examen de las propiedades que hay que 
explicar es más útil que los intentos de definición rígida” 
(Dunn 1991 [1965], p. 234). 

¿Necesitan los biólogos moleculares un concepto unifica- 
do y generalizado de gen? Como se ha dicho, si recorremos la 
literatura pertinente, no parece haber un uso único, peculiar 
y rígidamente determinado del término. Lo que hallamos es 
dependencia del contexto (Fogle 2000). No obstante su ten- 
dencia unificadora, la biología molecular consta de muchos 
contextos diferentes, en términos de aportes de disciplinas, 
sistemas experimentales y condiciones para la lectura de 
genomas. Los objetos fronterizos y sus conceptos afines fun- 
cionan porque son maleables y pueden adaptarse según las 
necesidades cambiantes de estos diversos contextos. Pero para 
conferir cierta coherencia al campo de estudios, los ajustes 
deben ser reversibles. Podemos decir que aquí están operan- 
do dos estrategias. Una consiste en tratar de darles perfiles 
más nítidos a los objetos fronterizos conforme a contextos 
experimentales específicos. Paradójicamente, por regla gene- 
ral, esto conduce a la eliminación del discurso de los objetos 
así definidos. Por ejemplo, el intento de usar el ARN ribosó- 
mico como plantilla para la síntesis de proteína bacteriana 
llevó a Marshall Nirenberg y Heinrich Matthaei a caracterizar 
un ARN mensajero no ribosómico y, por ende, un ARN ribo- 
sómico que no es plantilla (Rheinberger 1997, capítulo 13). 
En casos afortunados como este, tales desplazamientos en el 
“potencial de referencia” de expresiones científicas (Kitcher 
1982) va de la mano con la emergencia de objetos nuevos, sin 
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precedentes, que son por lo menos tan vagos como aquellos 
por los que empezó la búsqueda. La otra estrategia consiste 
en inmunizar el marco conceptual contra las fluctuaciones 
que resultan de la primera estrategia. En el caso arriba men- 
cionado, las plantillas microsomáticas siguieron siendo una 
opción para todos aquellos cuyo trabajo se basaba en células 
eucariotas. Sin embargo, para mantener tal indeterminación 
conceptual por un período de tiempo hace falta cierto nivel 
de imprecisión y, por tanto, fronteras borrosas. 

La biología molecular es una ciencia híbrida que combina 
sistemas experimentales de la biofísica, la bioquímica y la ge- 
nética, y utiliza organismos modelo sumamente distintos en 
su búsqueda de la función biológica al nivel molecular. No 
es sorprendente, entonces, que se presente también como 
un híbrido conceptual, lo cual no significa que carezca de 
consistencia. Precisamente como resultado de su poder de 
traducción, el discurso de la biología molecular traspasa toda 
la biología contemporánea, incluyendo la evolución. El men- 
saje que me gustaría diseminar es que tenemos que aprender 
más sobre tales coherencias híbridas: cómo se producen, 
cómo operan y cómo evolucionan. 

Consideremos algunos ejemplos de perspectivas fragmen- 
tarias sobre los genes, habilitadas y constreñidas por sistemas 
experimentales situados en estos distintos dominios. Para un 
biofísico que trabaja con una fibra cristalina de ADN y un 
aparato de rayos X, un gen puede estar caracterizado sufi- 
cientemente por una conformación particular de una hélice 
doble. Si le preguntan, podría definir un gen en términos 
de las coordinadas atómicas de las bases de ácido nucleico. 
Para un bioquímico que trabaja con fragmentos aislados de 
ADN en un tubo de ensayo, los genes pueden definirse su- 
ficientemente como polímeros de nucleótidos que exhiben 
ciertos rasgos estereoquímicos y patrones de secuencias re- 
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currentes. El bioquímico puede razonablemente intentar dar 
una definición macromolecular del gen, basada en las carac- 
terísticas químicas peculiares del ADN. Para un genetista 
molecular, los genes podrían definirse como elementos infor- 
mativos de los cromosomas que eventualmente dan origen a 
productos funcionales o estructurales específicos: ARNs de 
transferencia, ARNs ribosómicos, enzimas y proteínas desti- 
nadas a servir a otros propósitos. Los genetistas moleculares 
ciertamente insistirán en considerar estos asuntos en térmi- 
nos de replicación, trascripción y traducción, y demandarán 
que, cuando se habla de genes, se examinen los productos 
de unidades hereditarias. Para quienes se interesan en la 
evolución, los genes podrían ser los productos de trocitos de 
ADN mutados, barajados, duplicados, traspuestos y rearre- 
glados dentro de un ambiente cromosómico complejo que 
ha evolucionado por reproducción diferencial, selección u 
otros mecanismos evolutivos (Beurton 2000). Por tanto, los 
evolucionistas se apoyarán en conceptos tales como transmi- 
sión, linaje y contingencia histórica. Para los genetistas del 
desarrollo, los genes pueden estar suficientemente descritos, 
por un lado, como conmutadores ordenados jerárquicamente 
que, cuando se los enciende o apaga, inducen diferencia- 
ción; y, por otro lado, como retazos de instrucciones que se 
ejecutan sincronizadamente merced a la acción de esos con- 
mutadores (Gilbert 2000b; Morange 2000). De este modo, 
los biólogos del desarrollo probablemente se refieran a los as- 
pectos regulativos de los circuitos genéticos cuando definan 
un gen o una unidad trascriptiva mayor, como un operón. 
Podríamos seguir añadiendo partidas a esta lista. 

¿Es necesario o siquiera deseable tener un concepto 
unitario de gen para ligar entre ellas todas las disciplinas es- 
pecializadas y desarrollarlas coordinadamente? Desde una 
perspectiva histórica, es claro que no ha sido así durante el 
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medio siglo trascurrido desde el nacimiento de la biología 
molecular. Francamente, no creo que ello hubiera ayudado 
de un modo apreciable al desarrollo de este campo. Más aún, 
sostengo que el intento de construir tal concepto unitario hoy 
no produciría nada más que un ejercicio retórico. La cohe- 
rencia de la biología molecular no está atada a una estructura 
axiomática o a un algoritmo. Está incrustada en un conjun- 
to complejo de sistemas experimentales, cada uno con sus 
prácticas epistémicas genéricas, que han evolucionado en el 
tiempo y han constreñido interpretaciones previas a la vez 
que han permitido el surgimiento de nuevas ambigúedades. 
Los genes como los conocemos hoy son objetos fronterizos 
par excellence, aprestados (crafted), más que por una teoría, 
por las prácticas e instrumentos que ayudaron a crear la nue- 
va biología. 


Historia: olitas tempranas y marejadas recientes? 

Como dije al comienzo, el desarrollo de los conceptos de gen 
se ve bastante simple y directo desde un punto de mira his- 
tórico que permite observar notables convergencias post hoc. 
Cabe preguntarse, sin embargo, si debemos reconstruir la 
historia de la genética como una historia de los conceptos de 
gen. Sostengo que tal reconstrucción sería un artefacto epis- 
temológico falaz, a menos que esté atada a una historia de los 
usos de estos conceptos. La siguiente exposición en staccato 
no puede hacer justicia cabal a este aserto. Inevitablemente 
abrevia exploraciones experimentales errabundas y laboriosas 
que procedieron desde puntos de partida muy distantes entre 
sí y que a veces ni siquiera estuvieron inicialmente motivadas 


3 Este título se inspira en el de un artículo de Paul Zamecnik, sobre “Síntesis 
de proteínas: marejadas tempranas y olitas recientes” (Zamecnik 1976). 
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por cuestiones genéticas (para una exposición más detallada, 
véase Morange 1998). 

Al comienzo de la genética molecular, en cuanto se dis- 
tingue de la genética clásica, hallamos la búsqueda de una 
constitución molecular, materialmente fundada, de las uni- 
dades de la herencia. Hacia fines de la década de 1920, tanto 
H.J. Muller como Lewis Stadler mostraron que es posible uti- 
lizar rayos X para mutar genes (Muller 1927; Stadler 1928). 
Pero para la mayoría de los genetistas clásicos que, al menos 
en las tres primeras décadas del siglo pasado, se ocupaban 
con prolongados experimentos de cruce y crianza, la cons- 
titución material del gen era un problema que no requería 
respuesta dentro del dominio de sus propios regímenes de 
experimentación. Sin embargo, para el físico Max Delbrick, 
que se aplicó a la biología en la década de 1930, este llegó a 
ser el blanco central al que debía apuntar la investigación. 
Conforme a su modo de razonar, cabía suponer que los genes 
son proteínas autocatalíticas que tienen la capacidad de alte- 
rarse permanentemente en virtud de una intervención física. 
Tras algunos intentos iniciales por determinar el gen como 
la unidad física elemental (Timoféeff-Ressovsky, Zimmer y 
Delbriick 1935), Delbriúck procedió a investigar los fagos, que 
se figuraba eran los más pequeños equivalentes de los genes 
que existían independientemente en la naturaleza (Delbriick 
1942). Es una de las muchas ironías de la historia de la biolo- 
gía molecular que el fago como sistema experimental llegase 
a ser tan formal como los sistemas de la genética clásica. 
El aporte de la física consistió en un conjunto de técnicas 
rigurosas de medición. Solo al cabo de un largo desvío y com- 
binada con otros desarrollos, la investigación de fagos llegó 
finalmente a contribuir a la elucidación física del gen. 

Un hito en la transición de la genética clásica a la ge- 
nética molecular se alcanzó con la hipótesis propuesta por 
George Beadle y Edward Tatum, según la cual cada gen está 
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unívocamente asociado con una enzima. Esta surgió de la dis- 
ciplina híbrida de la genética bioquímica, basada en el hongo 
Neurospora crassa como organismo modelo (Beadle 1945). La 
hipótesis “un gen-una enzima” es muy diferente de la re- 
lación entre un gen y un carácter postulada por la genética 
clásica temprana (Schwartz 2000). Por regla general, las en- 
zimas intervienen en la producción metabólica de caracteres 
o “fenes” (phenes). Un carácter particular puede depender de 
toda una cascada de reacciones enzimáticas, algo que Alfred 
Kúbhn contempló como “cadenas de acción de genes”, en que 
los genes actúan sobre “cadenas substrato” a través de siste- 
mas de fermentos (Kúhn 1941). Una entidad mutable, a su 
vez, puede afectar muchos caracteres si la respectiva enzima 
(o producto génico) actúa como base de bifurcaciones me- 
tabólicas; esto explica el fenómeno, largamente observado, 
de la pleiotropía. Con todo, ni Beadle y Tatum ni Kiihn, al 
abordar los genes rastreando sus productos bioquímicos, se 
acercaron siquiera mínimamente a iluminar la acción física 
de los genes que estaban investigando. 

La nueva genética tuvo que confrontar los experimentos 
de transformación de Oswald Avery con diversos tipos y ce- 
pas de Pneumococcus (Avery, MacLeod y McCarty 1944), así 
como el análisis de las bases que específicamente compo- 
nen el ácido desoxirribonucleico —efectuado por el químico 
Erwin Chargaff hacia fines de la década de 1940 (Vischer, 
Zamenhoff y Chargaff 1949)—, antes de que los genes em- 
pezaran a considerarse como hechos de ADN, en vez de 
representar proteínas autocatalíticas. La hipótesis “un gen— 
una enzima” tomó ahora la forma de “un segmento de ADN 
cromosómico-una enzima proteínica”. 

Alcanzado este punto, determinar la estructura molecular 
del ADN llegó a ser una tarea deseable, si es que no urgente. 
Tengo que omitir aquí toda la larga historia bioquímica y fí- 
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sica de una molécula que desde las últimas décadas del siglo 
XIX era conocida como componente del núcleo (Portugal y 
Cohen 1977). Sin embargo, hasta fines de la década de 1940 
esta historia apenas —si acaso— había sido puesta en rela- 
ción con el discurso de la genética. Pertenecía más bien a la 
química estructural y formaba parte de la investigación de 
fibras textiles. Cuando James Watson, Francis Crick, Maurice 
Wilkins y Rosalind Franklin presentaron en 1953 sus prue- 
bas en pro de un modelo de doble hélice para el ADN, pudo 
contemplarse un modo simple y directo de replicación para 
una clase específica de macromoléculas biológicas. Con ello, 
el enigma de la autocatálisis, esto es, la replicación de genes, 
pudo concebirse en términos del apareamiento de bases a 
través de enlaces de hidrógeno, un rasgo estereoquímico que 
llegó a conocerse como complementariedad de bases (Olby 
1994). 

Por otra parte, la heterocatálisis, esto es, el mecanismo 
mediante el cual los genes dan origen a sus productos, ocu- 
paría a los biólogos moleculares, genetistas y, sobre todo, 
bioquímicos durante los próximos veinte años. Otra veta de 
investigación hasta entonces completamente desconectada 
de la genética, el análisis bioquímico de la fabricación de pro- 
teínas en la célula, empezó a entretejerse en la textura de la 
biología molecular. A pesar de muchos esfuerzos por resolver 
teóricamente el “problema de la codificación” (Sarkar 1996b), 
fue en buena medida en el contexto de sistemas bioquímicos 
de experimentación que las nociones de información gené- 
tica y transferencia de información genética adquirieron un 
significado biológico genérico durante la década de 1950, re- 
dundando en lo que Francis Crick eventualmente codificó 
como el dogma central de la biología molecular: el ADN se 
trascribe en ARN, el ARN se traduce en proteína. Este “flujo 
de información” fue considerado irreversible. 
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Alrededor de 1960, el principio de la colinealidad entre 
una secuencia particular de ADN y la secuencia correspon- 
diente de aminoácidos se había vuelto plausible y se tornó 
crucial para definir qué es un gen a nivel molecular: una 
secuencia lineal finita de nucleótidos que acarrea las instruc- 
ciones para la secuencia correspondiente, lineal y finita, de 
aminoácidos de un polipéptido. Se contemplaba la traducción 
de la colección de nucleótidos contiguos de acuerdo con un 
código nucleótido de letras. La demostración de la colineali- 
dad estricta entre el gen (polinucleótido) y el producto génico 
(polipéptido) (Yanovsky et al. 1964) era ciertamente esencial 
para establecer el régimen experimental que finalmente, al- 
rededor de 1966, llevó a completar el código genético. Sin 
el postulado de la colinealidad, código habría quedado como 
un concepto vacío. La colinealidad se convirtió en una noción 
dotada de poder operacional —temporalmente, hasta que la 
inesperada complejidad del genoma de los eucarios llegó a 
reconocerse. 

Cuando Marshall Nirenberg y Heinrich Matthaei des- 
cubren en 1961 que un tramo uniforme de ácido nucleico 
consistente en residuos de uridina puede traducirse en un 
tramo uniforme de una proteína consistente en residuos de 
fenilalanina, en un sistema de síntesis de proteína in vitro, la 
nueva genética molecular alcanza el minuto de gloria de su 
precoz simplicidad* (Nirenberg y Matthaei 1961). Al parecer, 
las estrategias experimentales habían alcanzado la madurez. 
El gen había devenido primero una molécula fisicoquímica, 
y luego un portador de información sobre secuencias. Pero 
durante ese mismo año, las cosas ya habían empezado a 


4  Traduzco literalmente el texto inglés, que dice, algo crípticamente: its preco- 
cious simplicity. El alemán es más explícito: der fiir die neue Molekulargenetik 
charakteristische Hang zur verfrihten Vereinfachung, esto es, la tendencia a la 
simplificación prematura que es característica de la nueva genética molecular 
(Rheinberger 2006, p., 233). 


presentarse más intrincadas y enredadas. Francois Jacob y 
Jacques Monod publicaron su modelo del operón para la 
regulación de la producción de un par de enzimas metaboli- 
zadoras de azúcar en la Escherichia coli (Jacob y Monod 1961). 
La novedad era que hay genes de dos clases, estructurales y 
regulativos, y que las regiones operativas se encontraban en 
partes del ADN cromosómico que no codifican polipéptidos, 
pero que sin embargo eran esenciales para la regulación de 
la expresión de genes. 

Desde entonces, estos elementos regulativos del ADN que 
no codifican, pero son específicos, han proliferado hasta el 
punto de ser casi innumerables. Hay secuencias promotoras 
y terminadoras; elementos activadores arriba y abajo (up- 
stream and downstream) en regiones trascritas o no trascritas, 
traducidas o no traducidas; hay secuencias delanteras; espa- 
ciadores trascritos externa e internamente, entre, antes y 
después de genes estructurales; hay elementos repetitivos 
entremezclados y secuencias repetidas en tándem, tales como 
satélites, secuencias entremezcladas largas y cortas (LINES y 
SINEs) de varias clases y tamaños, cuya función aún estamos 
lejos de entender (Fischer 1995). ¿Pueden estas baterías de 
elementos contarse como un componente esencial de los 
genes? ¿o no? 

Al nivel de la modificación postrascripcional, el cuadro se 
ha vuelto igualmente difuso, revuelto y complicado. Pronto 
se percibió que los transcritos de ADN, tales como el ARN 
de transferencia y el ARN ribosómico tienen que recortar- 
se y someterse a una compleja maduración enzimática para 
convertirse en moléculas funcionales, y que los ARNs men- 
sajeros de los eucarios sufren, después de la trascripción, 
extensas modificaciones tanto en el extremo 5' (remate) como 
en el extremo 3' (poliadenilación), para estar listos para entrar 
en el mecanismo de traducción. A fines de la década de 1970, 
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para sorpresa de todos, los biólogos moleculares tuvieron que 
familiarizarse con la idea de que lo genes eucariotas constan 
de módulos y que, después de la trascripción, los intrones se 
recortan y descartan y los exones se empalman para producir 
un mensaje funcional. Esta fue una de las principales conse- 
cuencias científicas de la tecnología del ADN recombinante. 
Con ello, pasó a un segundo plano el postulado de colinea- 
lidad que había sido tan crucial en la historia experimental 
temprana del código. ¿Qué era un gen? ¿Era acaso el tramo 
continuo de ADN del cual derivaba el trascrito primario, o 
era el mensajero empalmado que a veces comprendía sola- 
mente un diez por ciento o menos del trascrito primario? 
Desde fines de la década de 1970, nos hemos familiarizado 
con varias clases de empalme de ARN: empalme autocatalí- 
tico; empalme alternativo de un trascrito único para producir 
distintos mensajes; e incluso transempalme de varios tras- 
critos primarios para producir un mensaje híbrido. En este 
respecto es instructiva la hormona para ovular de la Aplysia: 
uno y el mismo tramo de ADN da origen a once productos 
proteínicos involucrados en la conducta reproductiva de esta 
babosa (Gros 1991, pp. 492-499). 

Permítaseme mencionar por último un mecanismo re- 
cientemente descubierto que opera al nivel de los trascritos 
de ARN. Se lo llama edición del ARN mensajero” (véase la pre- 
sentación de Adler y Hadjuk 1994). En este caso, que entre 
tanto ha resultado ser no solo una curiosidad exótica de al- 
gunos tripanosomas, el trascrito original no solo es cortado y 


5 En iinglés: messenger RNA editing; en alemán: «Messenger-RNS-Editierung». 
Según el Glosario de biotecnología para la agricultura y la alimentación de la 
FAO, editing se traduce “corrección”, lo que sin duda expresa bien la idea en 
castellano. Pero Plágaro Repollés prefiere “edición”, porque reserva “corrección” 
para traducir proofreading, que también se usa figurativamente en la literatura 
genética. Para el glosario de la FAO, proofreading es 'corrección de lectura". 
[N. del T.] 
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empalmado, sino que su secuencia de nucleótidos es alterada 
sistemáticamente después de la trascripción. El reemplazo 
de nucleótidos empieza antes de que empiece la traducción 
y está mediado por varios ARNSs guías y enzimas que elimi- 
nan nucleótidos viejos e insertan nuevos para entregar un 
producto que ya no es complementaria del tramo de ADN 
del cual originalmente deriva. ¿Qué es un gen? 

Las dificultades con el gen en la biología molecular 
prosiguen al nivel de la traducción. Por ejemplo, se han 
descubierto inicios de traducción en diferentes codones de 
iniciación en uno y el mismo ARN mensajero. Hay casos de 
desplazamiento “obligatorio” del marco de lectura dentro de 
un mensaje dado, sin lo cual se produciría un polipéptido no 
funcional. Hay modificaciones de la proteína después de la 
traducción tales como la remoción de aminoácidos del extre- 
mo amino del polipéptido traducido. En los últimos años se 
ha observado algo que se suele llamar empalme de proteínas: 
porciones del producto inicial de la traducción son catalítica o 
autocatalíticamente divididos y reunidos en un nuevo orden 
antes de entregar un proteína funcional (Cooper y Stevens 
1995). La última noticia del campo de la traducción es que 
un ribosoma puede arreglárselas para traducir un polipépti- 
do único acomodando dos ARNs mensajeros diferentes: un 
caso de tratraducción (transtranslation), para usar el término 
de Raymond Gersteland (Atkins y Gesteland 1996). 

¿Cómo, entonces, definiremos el gen? Su propiedad au- 
tocatalítica ha sido relegada al ADN en general. ¿Cuáles son 
las propiedades que definen las entidades heterocatalíticas? 
¿Qué elementos de una secuencia deben incluirse? ¿Cuáles 
excluirse? En el terreno medio de la trascripción, proliferan 
las ambigijedades. Pero, como hemos visto, estas continúan 
al otro lado de la gran división entre genes putativos y fe- 
nes correlativos, esto es, proteínas. Parecerían terminar, sin 
embargo, en cuanto los productos proteínicos finales en defi- 
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nitiva funcionan. Francois Gros, tras una larga vida dedicada 
a la biología molecular, llegó a la conclusión algo paradójica 
y con un aire herético según la cual, si los genes son en ab- 
soluto especificados, es por “los productos que resultan de 
[su] actividad”, esto es, por las moléculas funcionales de ARN 
y de proteína a que dan origen (Gros 1991, p. 297). ¿Pero es 
satisfactoria una retrodefinición como esta? Fogle (2000) de- 
fiende la tesis contraria. Además ¿qué hemos de hacer con 
todos los productos no funcionales causados por la mutación 
del ADN, y por errores de trascripción o traducción? 

Abordo un último punto. Al pasar los eucarios al centro 
de la escena como organismos modelo, el genoma en su con- 
junto ha asumido una configuración cada vez más flexible 
y dinámica. No solo los elementos genéticos móviles —que 
Barbara McClintock caracterizó hace alrededor de cincuen- 
ta años en el maíz— han ganado aceptación en la forma 
de transposones que se recortan y reinsertan regular e irre- 
gularmente por todo el genoma. Hay también otras formas 
de barajar genes al nivel del ADN. Una cantidad gigantes- 
ca de bricolaje somático con genes (somatic gene tinkering) 
y empalmes de ADN entra en juego en la organización de 
la respuesta inmune, esto es, en dar origen a la producción 
potencial de millones de anticuerpos diferentes. Ningún ge- 
noma sería suficientemente grande para hacer frente a esta 
tarea si no se hubiese inventado el parcelamiento de los ge- 
nes y la permutación de sus partes. Las familias de genes 
contienen genes silenciados (llamados a veces pseudogenes); 
hallamos genes saltadores así como polimorfismo al nivel 
del ADN, esto es, múltiples genes e isoformas. En suma, hay 
toda una batería de mecanismos y entidades que constituyen 
lo que podría llamarse respiración hereditaria. 

Los biólogos moleculares apenas han empezado a compren- 
der este aparato genético flexible en términos de evolución y 
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desarrollo embrionario. Para alcanzar una etapa adulta o dar 
nacimiento a una progenie viable, estos complejos gen-fen 
o fen-gen tienen que reproducirse en su contexto propio, en 
su ambiente genómico, a la vez que en su ambiente celular 
e intercelular, El desarrollo de la biología molecular misma, 
una empresa tan frecuentemente descrita como una con- 
quista en último término reduccionista, ha hecho imposible 
concebir al gen como un trozo material continuo de ADN, 
colineal con un trozo material de proteína y definido por una 
instrucción “lista para usarse” establecida en su secuencia 
de nucleótidos y contenida entre puntos precisos de partida 
y término. Hoy día se ha vuelto más razonable —y podría 
hasta probarse suficiente— hablar de genomas, o al menos 
de “material genético” (Kitcher 1982, p. 357), y no de genes, 
en las dos dimensiones del desarrollo y de la evolución. Se 
ha hecho evidente que el genoma es un cuerpo dinámico de 
pedazos y formas de iteración producto de un bricolaje an- 
cestral. La secuenciación de genomas combinada con una 
actividad comparativa inteligente puede sacar a luz más as- 
pectos de esta estructura. 

Si hay una oportunidad de entender la evolución más allá 
de la síntesis clásica, será desde la perspectiva de esta configu- 
ración dinámica. El supuesto elemento constructivo mínimo 
(elementary building block) de este complejo mecanismo, la 
simple mutación puntual, no es el elemento primordial del 
proceso genético, sino solo un componente del enorme ar- 
senal del bricolaje con ADN. Del mismo modo, el arreglo 
comparativamente simple de los genes en el cromosoma bac- 
terial podría no reflejar una simplicidad primitiva, sino ser 
más bien un subproducto de miles de millones de años de 
racionalización simplificadora (streamlining). Hemos avanza- 
do un largo tramo en la biología molecular al pasar de genes 
a genomas. Pero queda un largo camino que recorrer desde 
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los genomas a los organismos, que demandará los esfuer- 
zos de una nueva generación de biólogos moleculares del 
desarrollo; y el camino desde allí a las poblaciones y comu- 
nidades, y viceversa, no será más breve y quedará aún para 
otra generación. 

El naufragio de “El Gen” parece estar ya bien adelanta- 
do” (Burian 1985; Carlson 1991; Falk 1984, 1985; Fischer 
1995). Recientemente, Jiirgen Brosius y Stephen Jay Gould 
han salido adelante con una terminología nueva. Proponen 
abandonar completamente el concepto de gen y llamar nuon 
a cualquier segmento de ADN que tenga una estructura y/o 
función reconocibles (tales como un segmento que codifica, 
un elemento repetitivo, un elemento regulativo). Por duplica- 
ción, amplificación, recombinación, retroposición y otras vías 
similares, los nuones pueden dar origen a potonuones, esto es, 
entidades potencialmente reclutables como nuevos nuones. 
Estos, a su vez, tienen una oportunidad de transformarse 
en naptonuones, esto es, de disipar su previa información no 
adaptativa sin adquirir nuevas, o bien de convertirse en xap- 
tonuones, es decir, en elementos exaptados para una nueva 
función (Brosius y Gould 1992, 1993).” Por muy tentadora 


6 Traduzco literalmente el texto inglés: The foundering of “The Gene” seems to be 
well under way. El alemán dice: Die Relativierung “des Gens” ist in vollem Gang; 
esto es: “La relativización de “El Gen” avanza a todo correr”. [N. del T.] 

7 El lector quizás desea saber en qué estaban pensando los autores citados 
cuando inventaron estos vocablos. Mediante el uso de cursivas (Brosius y 
Gould 1992, p. 10706), asocian nuon' con “ácido nucleico', 'potonuor' con 
“potencial”, y “'naptonuon' con 'no adaptativo'. Por su parte, 'xaptonuon' se 
asocia al neologismo 'exaptación'”, introducido por Gould y Vrba (1982), 
junto con sus derivados “exaptar' y “exaptado'. Una exaptación es un rasgo 
que sirve a un propósito diferente de aquel que originalmente dio lugar a 
su selección; por ejemplo, las alas de los insectos, que presumiblemente se 
desarrollaron inicialmente porque facilitaban la termorregulación, pero ahora 
sirven principalmente para volar (recuérdese que las primeras alas no servían 
para eso y por tanto la ventaja que da el vuelo en la lucha por la vida no pudo 
inicialmente promover la selección de los organismos que las poseían). [N. 
del T] 
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que sea esta terminología evolucionista para hablar del ge- 
noma, aún hay que probar si es operacional. Uno de sus 
inconvenientes puede ser que se mantiene enteramente res- 
tringida al nivel de la adaptación del ADN. 


Integrones y algunas conjeturas 


Estamos más lejos que nunca del gen como trocito simple 
y único de ADN que porta la información para una cadena 
polipéptida colineal también simple y única. Hay una cosa, 
sin embargo, que al parecer ha sobrevivido todo el reciente 
alboroto en torno al naufragio del gen —“le gene éclaté” (Gros 
1991, capítulo 7) — y que confiere cierta robustez a la ininte- 
rrumpida mención de los genes en el habla de los ingenieros 
genéticos, con sus insinuaciones naturalistas y a menudo de- 
terministas. Este es el llamado dogma central de la biología 
molecular según lo definió Francis Crick hace alrededor de 
cuarenta años. El postulado afirma que el flujo de la informa- 
ción genética es estrictamente unidireccional e irreversible; 
va del ADN a la proteína y no al revés. Pase lo que pase por 
esa vía, al nivel del ADN, o al nivel del ARN, o al nivel de 
la proteína, “una vez que la “información” ha entrado en la 
proteína no puede volver a salir” (Crick 1958, 153). Aunque 
existe un complicado mecanismo de enzimas y de proteínas 
que enlazan ADN, capaz de replicar, recombinar y manipu- 
lar el ADN, y a pesar de que abundan las pruebas de que hay 
mutación dirigida, no hay evidencia sólida de que ocurra una 
alteración “inteligente” del material genético o una retroac- 
ción sobre este, que sean guiadas por el ambiente o por el 
soma. Aunque hay mecanismos de herencia epigenética que 
permiten transferir a la(s) próxima(s) generación(es) ciertos 
patrones de activación y represión de genes, vgr. patrones 
de metilación (Jablonka y Lamb 1995; Russo, Martienssen y 
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Riggs 1996), aún no se ha encontrado una proteína mejo- 
rada funcionalmente que sea capaz de producir un cambio 
de secuencia homólogo en su región del ADN. Aunque este 
sueño lamarckiano nunca ha dejado de soñarse, hasta hoy 
nadie sospecha siquiera cómo tal mecanismo podría operar 
de un modo bioquímicamente especificable. Al parecer, no 
ha evolucionado un código proteínico para producir cadenas 
de ADN con secuencias específicas. 

Pero a pesar de este núcleo duro del legado de Weismann, 
ha llegado la hora de tratar el genoma y el fenoma como so- 
cios recíprocamente importantes desde la perspectiva de un 
conjunto integrado. Con Evelyn Fox Keller, podemos afirmar 
que “debido en gran parte al resurgimiento de la biología del 
desarrollo, bien cabe decir que la biología molecular de nuevo 
ha “descubierto el organismo””. Pero también debemos tomar 
en serio su advertencia de que “el tema de la nueva biología, 
por muy entero y encarnado en el cuerpo que está, es solo un 
pariente remoto del organismo que ocupó a una generación 
anterior de embriólogos” (Keller 1995, p. 117). Ha deveni- 
do un corpus impregnado por una multitud de metáforas 
lingúísticas; sobre todo: información, código, señalización y 
comunicación. 

Propongo retornar a una sugerencia que hizo Francois 
Jacob hace veinticinco años, a saber, que hablemos de in- 
tegrones, en vez de genes y productos génicos (Jacob 1970). 
Piénsese en un pedazo de ADN que da origen a una enzima 
que polimeriza el ADN y olvídese por un momento que este 
proceso ya envuelve un complejo mecanismo de trascripción 
y traducción: a su vez, la polimerasa produce más ADN de 
la misma clase. Cualquier mutación de este ADN que incre- 
mente la eficiencia del producto (polimerasa que produce 
más ADN) conducirá, cuando el espacio y los recursos sean 
limitados, a la selección de este integrón básico entre sus 


competidores. Dado un “hiperciclo” así (Eigen y Schuster 
1979), la información que se dice que está contenida en el 
gen adquiere un significado. En su forma más simple, este 
significado se limita a la capacidad de proliferación. Aun en 
este caso simple, hay envuelto algo más que mera informa- 
ción, en el sentido cuantitativo que la teoría de la información 
confiere a este vocablo. Cualquier vía de escape que ensa- 
yemos, la información genética no puede disociarse de un 
significado biológico. Es necesario que tenga sentido en tér- 
minos de una función biológica. Aun cuando rechacemos los 
aspectos estrictamente jerárquicos de la teoría de las condi- 
ciones de frontera de Michael Polanyi, podemos retener su 
aserto de que hay una “relación semántica” entre el nivel ge- 
nético y el nivel organísmico, en cuanto este último confiere 
“significado” a aquél (Polanyi 1969, p. 236). Pero al presu- 
poner tal relación entramos en el dominio de lo simbólico. 
Al fin y al cabo, los organismos pueden considerarse como 
máquinas simbólicas, aunque su única actividad significati- 
va básica consista en significar más, esto es, reproducirse. 
Tal como no hay texto sin contexto, “una molécula no llega 
a ser un mensaje porque tiene una figura o estructura par- 
ticular. [Una] molécula llega a ser un mensaje únicamente 
en el contexto de un sistema más amplio de constreñimien- 
tos físicos que he llamado un lenguaje” (Pattee 1969, p. 
8). Pero no perdamos la cautela. Los biólogos han tomado 
mucho en préstamo de otras áreas al configurar su voca- 
bulario. Sin embargo, en último término, los objetos que 
estudian también los han forzado siempre a trascender las 
analogías. Ni los lenguajes naturales ni los sistemas técnicos 
para procesar información son isomórficos con la genera- 
ción y transmisión de información en los sistemas vivos. En 
definitiva, lo que cuenta son estas diferencias. Supongamos 
que el significado es algo que se genera transitoriamente en 
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la intersección entre diferentes cadenas de significantes. Si 
buscamos significado en el organismo, tenemos que mirar 
no sus genes, sino la interfaz múltiple entre el genoma y el 
cuerpo (Griesemer 2005). 

Para evitar la ambivalencia de hablar sobre información, 
algunos prefieren decir “instrucción”; Bauanleitung es el tér- 
mino usado por Manfred Eigen (Eigen 1987). Pero al emplear 
este giro performativo hay que poner cuidado y no equipa- 
rar instrucción con las nociones de “plano” (“blueprint”) o 
de “programa” genético. Pues, como nos recuerda Jacob, el 
“programa” de un ser vivo necesita siempre los productos de 
su ejecución, para ser leído y ejecutado (Jacob 1970, p. 318). 
Por eso, Henri Atlan se inclina a invertir la metáfora y con- 
siderar todo el mecanismo metabólico del organismo como 
constituyendo un “programa” y a los genes como “datos” su- 
plidos al mecanismo (Atlan y Koppel 1990). Adónde pueda 
conducir esta sugestión es un asunto debatible. Pero hay más 
cuestiones pendientes. La bioesfera entera podría concebirse 
como un conjunto de regímenes biosemióticos en muchos 
niveles diferentes, desde la señalización bioquímica hasta la 
comunicación humana o entre máquinas (Eder y Rembold 
1992). Bajo esta perspectiva, el proceso hereditario podría 
finalmente verse solo como una forma —aunque muy bási- 
ca— de dar vuelta el título del clásico de J.L. Austin: ¿Cómo 
hacer palabras con cosas?* 

Cabría esperar que yo produzca una linda solución al fi- 
nal de esta historia zigzagueante del gen. Hasta donde llega 
el relato científico, no hay ninguna. Pero propongo una lec- 
ción epistemológica para llevar a casa. Lamentablemente, es 
un mensaje muy decepcionante para los deconstruccionistas. 


8  Rheinberger alude a la obra How to do things with words? —“¿Cómo hacer 
cosas con palabras?”— del filósofo analítico del lenguaje cotidiano John L. 
Austin (1911-1960). [N. del T.] 


Podría decir, parafraseando al virólogo André Lwoff, mentor 
temprano de Francois Jacob en el Instituto Pasteur de París 
y maestro de Giinther Stent: un gen es un gen es un gen.? Este 
es un aserto fuerte (véase también Kitcher 1992). Tomado en 
serio, quiere decir que en la ciencia todo presunto referente 
se convierte en un futuro significante. 

El gen ha sido una entidad epistémica poderosa en la his- 
toria de la herencia, con toda la vaguedad que es característica 
de tales entidades. Es tentador generalizar este aserto y dar 
por supuesto que todos los conceptos científicos fecundos tie- 
nen que ser polisémicos. Resistiré esta tentación y aseguraré 
a mis críticos que de ningún modo pretendo negar el valor de 
la precisión en la ciencia. Pero la precisión misma tiene lin- 
deros históricamente cambiantes. Evaluar lo que significa ser 
borroso, en lugar de eliminar del todo la vaguedad e imple- 
mentar la precisión, ha llegado a ser una preocupación capital 
en campos tales como la investigación de la inteligencia arti- 
ficial. Lofti Zadeh sostiene que “hay un interés rápidamente 
creciente en el razonamiento inexacto y en el procesamien- 
to de conocimientos que son imprecisos, incompletos o no 
del todo fiables. Y es en esta conexión que se reconocerá 
cada vez más ampliamente que los sistemas lógicos clásicos 
son inadecuados para tratar con la incertidumbre y que para 
ese propósito se necesita algo así como una lógica borrosa” 
(Zadeh 1987, p. 27). A un nivel metodológico y en contraste 
con la solución técnica que tiene que ofrecer la sintaxis de 
la lógica borrosa, surge la cuestión de si necesitamos, para 


9 André Lwoff concluyó su Marjorie Stephenson Memorial Lecture en abril de 
1957 con un enunciado que calificó como “prosaico, grosero y vulgar”: “Los 
virus deben ser considerados como virus porque los virus son virus” (LwofF 
1957, p. 252). [Más exactamente que a Lwoff, Rheinberger parafrasea aquí a 
Gertrude Stein, cuyo célebre verso Rose is a rose is a rose is a rose” (“Rosa es 
una rosa es una rosa es una rosa”), que data de 1913, no suele ser tenido por 
vulgar, ni grosero, ni prosaico.—N. del T.] 
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entender el bricolaje conceptual en la investigación, metacon- 
ceptos más rígidos que los conceptos de primer orden que 
analizamos como epistemólogos. Me inclino a negarlo. ¿Por 
qué habrían de ser los historiadores y epistemólogos menos 
imprecisos, menos operacionales y, a fin de cuentas, menos 
oportunistas que los científicos? Pero tampoco vamos a per- 
mitir que nuestras narrativas sean menos coherentes que los 
relatos de nuestros protagonistas. Hagámonos cargo de que 
“hay una incompatibilidad entre precisión y complejidad. A 
medida que la complejidad de un sistema aumenta, dismi- 
nuye nuestra capacidad para hacer aseveraciones precisas y 
sin embargo no triviales sobre su comportamiento” (Zadeh 
1987, p. 23). La historia del gen podría contribuir a la explo- 
ración de este principio epistemológico de incertidumbre y 
enseñarnos a manejar la complejidad, no aspirando a una 
“Teoría de Todas las Cosas”, sino buscando patrones de “com- 
presibilidad moderada” (moderate compressibility—Coveney y 


Highfield 1995, Pp. 39). 
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Más allá del gen, pero bajo la piel 


Evelyn Fox Keller 


A fines del siglo XX se produjo una eflorescencia de comen- 
tarios críticos que deploraban el enfoque excesivamente 
genocéntrico de la biología molecular y evolucionista contem- 
poránea. Entre los filósofos, tal vez la obra más conocida sea 
la de los adeptos de la teoría de los sistemas de desarrollo (en 
adelante, TSD): Oyama, Griffiths y Gray (incluyendo a veces 
a Lewontin y Moss); pero críticas afines han surgido también 
de varios otros sectores. Expresando diversas preocupacio- 
nes intelectuales y filosóficas y motivados por una variedad 
de intereses científicos y políticos, estos análisis han conver- 
gido en una cantidad de temas comunes e incluso a veces 
en formulaciones notablemente parecidas (véase, por ejem- 
plo, Griffiths y Neumann-Held 1999; Keller 1995, 2001). Los 
temas comunes incluyen problemas conceptuales con la atri- 
bución de primacía causal —o aun de eficacia causal— a los 
genes (veáse, por ejemplo, Lewontin 1992; Moss 1991; Keller 
1995; Strohmann 1997); desorden en los usos actuales de 
propio término gen; confusiones y malentendidos generados 
por el uso de la locución particular programa genético. Gran 
parte del ímpetu tras estas críticas arranca de preocupaciones 
de larga data, y de hecho muchas de las observaciones críti- 
cas podían haberse formulado hace años (y en algunos casos 
así ocurrió). ¿Por qué, entonces, se han vuelto especialmente 
visibles hoy? Tenemos a mano una respuesta obvia: las críti- 
cas del genocentrismo han encontrando un apoyo poderoso 
en muchos de los recientes descubrimientos de los biólogos 
moleculares. Y, en efecto, estoy dispuesta a sostener que el 
mayor ímpetu para una reformulación de los fenómenos ge- 
néticos procede ahora de estos hallazgos empíricos. 

Tres desarrollos —o hallazgos— cobran especial impor- 
tancia aquí: (1) la necesidad de mecanismos complicados de 
edición y reparación del ADN para asegurar la estabilidad 
de las secuencias y la fidelidad de la replicación; (2) la im- 
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portancia de redes complejas (y no lineales) de interacciones 
epigenéticas para regular la transcripción; (3) la medida en 
que el “sentido” del transcrito mensajero depende de mecanis- 
mos altamente regulados de edición y empalme. Lo primero 
implica que la estructura del gen (o secuencia de ADN) pue- 
de ser la —o, desde el punto de vista de la TSD, una— sede 
de la constancia de la herencia, pero ya no se puede suponer 
que es su fuente. Genes (o secuencias) particulares persis- 
ten como entidades estables solamente mientras persiste la 
maquinaria responsable de esa estabilidad. La dependencia 
de la función del gen respecto a redes epigenéticas comple- 
jas pone en cuestión —o al menos complica seriamente— la 
atribución de agencia causal a genes individuales. Por último, 
el tercer hallazgo socava radicalmente el supuesto de que las 
proteínas están simple y directamente codificadas en el ADN 
(de hecho, socava la noción misma del gen como una unidad 
funcional residente en el cromosoma). 

Hasta este punto, se constata cierto acuerdo general. Pero 
también hay diferencias, derivadas en parte de las diferentes 
perspectivas intelectuales, científicas y políticas de sus auto- 
res. Á veces son cuestiones de énfasis, a veces de enfoque, y 
a veces de un alcance más sustantivo. En el presente ensayo, 
quiero concentrarme en lo que creo ser una cuestión sustan- 
tiva, distinguiendo mi propia perspectiva de la que tiende a 
prevalecer en la literatura de la TSD. Esta cuestión puede 
plantearse en la forma de una pregunta: ¿Hay un sitio en 
nuestro mapa biológico para el cuerpo material del organis- 
mo, para aquello que se encuentra más allá del gen, pero bajo 
la piel? Y si lo hay ¿dónde está ese sitio? 
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El cuerpo puesto en cuestión 


Con los proponentes de la TSD comparto la convicción de 
que los términos contrapuestos en que históricamente se 
ha enmarcado el debate entre naturaleza y crianza (nature- 
nurture debate) son a la vez artificiales y contraproducentes. 
Pero la cuestión específica que planteo aquí refleja también 
otra fuente de inquietud, concerniente a la tácita elisión del 
cuerpo que no solo está implícita en el marco mismo de las 
controversias tradicionales, sino que se mantiene al menos 
parcialmente en las soluciones que se han propuesto hasta 
ahora. 

Sin duda, las raíces más conspicuas de mi preocupación 
se hallan en la historia de la genética y de la teoría evolu- 
cionista neodarwiniana. Con el surgimiento de la genética 
a principios del siglo [XX], los debates sobre la fuerza re- 
lativa de la naturaleza y la crianza (así encuadrados en un 
comienzo por Francis Galton en 1874) fueron reformulados, 
inicialmente, en términos de herencia y ambiente (véase, por 
ejemplo, Barrington y Pearson 1909; Morgan 1911; Conklin 
IQI5), y poco más tarde, en términos de genes y ambiente 
(véanse, por ejemplo, los análisis de la importancia relativa 
de la herencia y el ambiente en Fisher 1918 y Wright 1920). 
Este segundo reencuadre puede haber sido una consecuen- 
cia inevitable del desplazamiento terminológico que ocurrió 
en la literatura biológica después de 1920, donde el término 
herencia se vio reemplazado por el término más nuevo gené- 
tica;' pero la consecuencia de este desplazamiento fue más 


1 Antes, en el siglo XIX, el término herencia se utilizaba de un modo mucho 
más comprensivo, que abarcaba tanto el estudio de la genética como el de la 
embriología (véase, por ejemplo, Sapp 1987). Además, en la década de 1920, 
se entendía en general que el término genética se refería solo a la genética de 
la transmisión. 
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que puramente terminológica, pues entrañó una reducción 
conceptual de la “naturaleza” a “genes” y, con esa reducción, 
solo uno de dos posibles estatus para el cuerpo extragenético: 
o bien su total elisión, o bien su relegación a la categoría de 
“crianza” o “ambiente”. La genética contribuyó adicionalmen- 
te a esta relegación al reformular otra controversia mucho 
más antigua, a saber, la que concierne a las relaciones entre 
la forma (generalmente interpretada como activa) y la mate- 
ria (interpretada como pasiva). Esta antigua discusión ahora 
pudo ser —y fue— reconcebida en términos de los genes en- 
tendidos como agentes de “acción” (más tarde, como fuentes 
de “información”), y de un ambiente celular o extracelular 
que simultáneamente padece la acción y es informado, sir- 
viendo como sustrato material pasivo para el desarrollo —o 
despliegue— del organismo. (Para un examen más detenido 
de este asunto, véase Griesemer 2005; Keller 1995). Aunque 
muchas de las discusiones sobre herencia y ambiente entre 
los genetistas se concentraron en la fuerza relativa que estos 
factores ejercían sobre el desarrollo individual, en general ta- 
les debates focalizaban más bien su fuerza comparativa para 
configurar el curso de la evolución. En este punto, la sínte- 
sis neodarwinista tuvo especial importancia. Al identificar 
la continuidad y la variación genéticas como el único funda- 
mento de la evolución, contribuyó poderosamente a polarizar 
los debates sobre la fuerza relativa de los genes y el ambiente 
en áreas tan emocionalmente cargadas como la eugenesia, 
O la “heredabilidad” de la inteligencia y otros atributos de la 
conducta; también ayudó a dar paso a la reformulación del 
debate naturaleza-crianza a mediados del siglo XX en una de 
sus formas más crudas, como batalla entre los partidarios de 
la evolución “darwiniana” y “lamarckiana” (véase, por ejem- 
plo, Keller 1992; Jablonka y Lamb 1995). 
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En la medida en que tales debates envuelven una disyun- 
ción excluyente (forma o materia; naturaleza o crianza; genes 
o ambiente), son claramente contraproducentes.? Pero lo 
que específicamente sostengo aquí es que reemplazar la 
disyunción implícita con una conjunción explícita (forma y 
materia; naturaleza y crianza; genes y ambiente) poco hace 
para mejorar el problema particular concerniente al rol del 
cuerpo que reside más allá del gen pero bajo la piel. Por 
cierto, el planteamiento disyuntivo niega absolutamente toda 
función informativa al ambiente material, mientras que el 
planteamiento conjuntivo patrocinado por la TSD claramente 
permite tal función.? Pero ambos exhiben una tendencia dis- 
cernible a concebir el cuerpo orgánico en cuanto ambiente (y 
en cuanto crianza), sin más agencia formativa específica que, 
digamos, la gravedad o la temperatura. Ello mantiene oculto 
de la vista todo cuanto hay de distintivamente formador en 
el “ambiente interno” del organismo, así como el rol que este 
pueda jugar en el desarrollo y la evolución. 


¿Qué cuerpo, cuál piel? ¿por qué detenerse en la piel? 


¿Debe destacarse el cuerpo orgánico como portador de una 
significación biológica especial? Y en caso afirmativo ¿qué 


2 Donde puse “disyunción excluyente”, la autora escribe logical disjunction, esto 
es, “disyunción lógica”. Pero la disyunción no excluyente no es menos lógica 
que la excluyente, y además, desde tiempos de Boole, es la favorita de los 
lógicos, quienes suelen tratarla como una idea primitiva en términos de la 
cual se define, entre otras cosas, la disyunción excluyente. [N. del T.] 

3 Gran parte de esta literatura defiende la simetría entre el rol de los genes y de 
otros recursos del desarrollo. Por ejemplo, cuando alegan contra la opinión 
convencional de que los genes codifican rasgos, Griffiths y Gray sugieren que 
“con la misma legitimidad podemos decir que ciertos aspectos del citoplasma 
o del paisaje codifican rasgos en el trasfondo génico estándar” (1994; en Hull 
y Ruse 1998, p. 122). 
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cuerpo? ¿cuál piel? La biología reconoce muchos cuerpos, 
correspondientes a muchas pieles. En los organismos su- 
periores, hallamos el cuerpo multicelular cubierto por un 
integumento externo; en todos los organismos, los cuerpos 
celulares están cubiertos por membranas celulares; y en los 
organismos eucariotas, los cuerpos nucleares están cubiertos 
por membranas nucleares. Para evitar algo de esta ambigiie- 
dad, fijo mi atención en ese momento del ciclo de vida de 
los organismos superiores (Ímetazoos) en que el integumen- 
to externo es la membrana celular y el cuerpo orgánico es 
el cuerpo celular; esto es, en el momento en que el cuerpo 
en cuestión es el huevo fecundado o cigoto. Pero queda en 
pie la cuestión: ¿por qué detenerse en la piel? Ciertamente 
ningún integumento biológico provee un deslinde absoluto 
entre interior y exterior, y la membrana celular de un hue- 
vo fecundado es, por necesidad, más porosa que la mayoría. 
Además, porque regula una parte tan grande del tráfico hacia 
dentro y hacia fuera, la membrana celular es ella misma un 
agente activo en configurar el cuerpo que contiene, y efectiva- 
mente en determinar el significado mismo de la interioridad. 
Estos hechos deben servir de advertencia para no concebir el 
organismo como un individuo autónomo, sellado y separado 
del mundo exterior por una frontera estática o preexistente. 
Pero aun así, la membrana celular, aunque sea dinámica y 
permeable, define una frontera que la evolución no solo ha 
convertido en una piedra angular de la organización biológica 
sino que la ha dotado de una significación vital absoluta. Y 
dado el efecto funesto que tendría sobre la supervivencia del 
organismo o célula el acto de borrar físicamente esta fronte- 
ra, no hace falta discurrir sobre la inoportunidad de borrarla 
conceptualmente. 

En otras palabras, la razón más inmediata y obvia para to- 
mar en serio esta frontera se basa en que es manifiestamente 
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indispensable para la viabilidad. Pero una vez dicho esto, no 
estamos más próximos a entender por qué es tan importante. 
Como un modo de abordar esta última pregunta, quiero su- 
gerir que la función primaria de la membrana celular (como 
la de cualquier otra piel biológica) consiste en que sujeta jun- 
tas las cosas; más específicamente, en que mantiene cerca 
unas de otras las muchas moléculas grandes y estructuras 
subcelulares que se requieren para el crecimiento y el de- 
sarrollo. Esta cercanía es crucial, pues permite un grado de 
interconectividad y paralelismo interactivo que de otro modo 
sería imposible, pero que se requiere para lo que entiendo 
que es el rasgo fundamental del tipo de sistema de desarrollo 
que encontramos en un huevo fecundado, a saber, su robus- 
tez. Previa a todas sus otras notables propiedades —en efecto, 
un prerrequisito de ellas— es la aptitud que tiene un cigoto 
capaz de desarrollo para mantener su especificidad funcio- 
nal de cara a todas las vicisitudes con que inevitablemente 
tropieza. Este cuerpo paradigmático podrá no ser autónomo, 
pero, como los embriólogos siempre han sabido, es mucho 
más tolerante del cambio en su ambiente externo que en su 
medio interno. De hecho, si no fuese por su robustez, esto 
es, la tolerancia de los embriones incipientes —o, al menos, 
de muchos de ellos— para ser desplazados de un ambiente a 
otros, la manipulación de embriones no sería posible y gran 
parte de lo que conocemos como embriología experimental 
no habría surgido nunca. 

Todo esto puede parecer demasiado obvio para repetirlo, 
pero hay ocasiones en que lo obvio es lo que más necesita 
decirse. Hemos aprendido que ninguna elisión es inocente. 
Tampoco lo es ningún vestigio de elisión. Hay política por 
doquier. Así como hay importantes dimensiones políticas en 
la historia de los debates sobre los genes y el ambiente, así 
también hay dimensiones políticas en la elisión del cuerpo en 
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el discurso genético, tal como inevitablemente las hay aquí en 
mi insistencia sobre la frontera de la piel.* Ya el título mismo 
de este ensayo contiene su propia elisión: nos recuerda otro 
título (The woman beneath the skin —La mujer bajo la piel— de 
Barbara Duden) al tiempo que calla el sujeto de ese título. 
Hay, claro está, una razón para ello. Este ensayo no concierne 
a la teoría feminista ni se refiere a las mujeres. La “mujer” de 
mi título es significada solo por su ausencia; destinada por 
esa ausencia a no evocar nada más que un reconocimiento 
de la huella de la mujer bajo la piel que asecha aún, si no en 
el cuerpo en general, en todo caso, en el cuerpo reproducti- 
vo del huevo fecundado. Debido a que, en la reproducción 
sexual, el citoplasma deriva casi enteramente del huevo sin 
fecundar, no es una mera figura del lenguaje referirse a él 
como el aporte materno. Además, la representación de ese 
cuerpo como “ambiente genético”, como mera fuente nu- 
tricia para el organismo en desarrollo, recuerda demasiado 
al discurso convencional sobre la maternidad para que esta 
autora se sienta cómoda. Mi título, en suma, es deliberada- 
mente alusivo. Quiero indicar la posibilidad de que la política 
del género se haya visto involucrada en la elisión histórica 
del cuerpo en cuestión, sin a la vez reinscribir a la mujer en 
ese cuerpo ni en otro alguno. La meta primordial de este en- 
sayo es, por último, biológica; con lo cual quiero decir que 
debe recuperar la posibilidad de hallar agencia y significación 
biológicas en la tierra de nadie situada más allá del gen pero 
bajo la piel. Contra Oyama (1992), voy a sostener que hace 


4 Acerca de la política de los debates sobre eugenesia, véase, por ejemplo, 
Kevles 1986 y Paul 1995, 1998; asímismo Sapp 1987, acerca del impacto de 
la cruzada antigenética de Lysenko en la Unión Soviética poco antes de la 
guerra fría y durante ella. Véase en Keller 1995, cap. 1, lo que digo sobre el 
“discurso de la acción génica”. 

5 Me refiero en particular a la discusión por parte de Oyama del abandono 
del concepto de un “programa genético” por Brenner y de su convicción 
emergente de que, propiamente, la “unidad del desarrollo es la célula”. 
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una diferencia tomar como unidad del desarrollo a la célula 
más bien que al gen; no solo rinde un provecho conceptual 
significativo en el intento de entender el desarrollo, sino que 
además permite una mayor conformidad con los hechos del 
desarrollo tal como los conocemos. 


¿Hay un programa para el desarrollo? 

¿Y dónde está, si lo hay? 

Muchos autores objetan al concepto de un programa para el 
desarrollo, señalando sus implicaciones teleológicas, su de- 
pendencia metafórica de la ciencia de la computación, y el 
implícito supuesto de que la información fluye en una sola 
dirección (véase, por ejemplo, Stent 1985, Newmann 1988, 
Oyama 1989, Moss 1992 y de Chadaverian 1994). Pero aquí 
no me interesa el concepto de programa por sí mismo, sino 
más bien la noción más específica de un programa genéti- 
co, especialmente en contraste con su compañera, la noción 
de un programa de desarrollo. Acepto la metáfora del pro- 
grama, con verrugas y todo, y concentro mi atención crítica 
en las consecuencias de añadir a esa metáfora el calificativo 
“genético”. Hago dos preguntas. Primero, ¿qué significa un 
“programa genético”? Segundo, ¿cómo llegó este concepto 
a ser aceptado tan ampliamente como una “explicación” del 
desarrollo biológico?* 


Oyama escribe: “Habiendo desechado los programas genéticos, [Brenner] 
ahora habla de representaciones y descripciones internas. En esto se parece a 
muchos autores que han debido encarar las contradicciones e incongruencias 
de las nociones tradicionales de formas genéticas y han tratado de resolverlas, 
sin alterar seriamente sus conceptos, haciendo más abstractas las formas 
presentes en el genoma: no ya narices en los genes, sino instrucciones para 
narices, o potencial para narices, o descripciones simbólicas de narices, Esto 
no resuelve nada” (Oyama 1992, p. 55). 
6 El resto de este ensayo está adaptado de Keller 2000. 
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Considerado como un compuesto, el significado del térmi- 
no programa genético a la vez supone y respalda la particular 
presunción de que hay un “plan de procedimiento” para 
el desarrollo que está escrito en la secuencia de las bases 
nucleótidas. Por cierto, esto se da casi universalmente por 
descontado; pero voy a sostener que, en el mejor de los ca- 
sos, hay que decir que induce a error y, en el peor, que es 
lisa y llanamente falso. En la medida en que cabe hablar en 
absoluto de un programa de desarrollo o de un conjunto de 
instrucciones para el desarrollo, en contraste con los datos o 
recursos para tal programa, la investigación actual nos obli- 
ga a reconocer que estas “instrucciones” no están escritas 
en el ADN mismo (o al menos no están todas escritas en el 
ADN), sino que están repartidas por todo el huevo fecun- 
dado. En efecto, si el distingo entre programa y datos ha de 
tener algún significado en biología, se ha hecho ya bastante 
evidente que ese distingo no se alinea (como antes se supo- 
nía) ni con un distingo entre lo “genético” y lo “epigenético”, 
ni con el distingo precursor entre núcleo y citoplasma. Sin 
duda, el contenido informativo del ADN es esencial; el desa- 
rrollo —la vida misma— no puede proceder sin él. Pero para 
muchos procesos de desarrollo resulta mucho más apropiado 
describir ese contenido informativo como datos y no como 
programa (Atlan y Koppel 1990). En efecto, quiero sugerir 
que la noción de programa genético presupone y sostiene un 
error categorial fundamental, en virtud del cual dos distingos 
independientes, uno entre lo “genético” y lo “epigenético”, 
otro entre datos y programa, son alineados en una corres- 
pondencia equivocada.” El efecto neto de tal alineamiento 


7 Se comete un error categorial al atribuir a un objeto propiedades o relaciones 
incompatibles con la categoría (o género máximo) a que ese objeto pertenece; 
por ejemplo, si decimos que el color rojo es impar (como el número tres), o 
que el adverbio 'mañana' es femenino (como el sustantivo 'mañana'). Como 
es obvio, en la ciencia y en la filosofía, lo que unos descalifican como error 
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es reforzar dos asociaciones anticuadas: por un lado, entre 
lo “genético” y lo activo, por otro, entre lo “epigenético” y lo 
pasivo. 

El desarrollo resulta de la activación temporal y espacial 
específica de determinados genes, la cual a su vez depen- 
de de una red complejísima de componentes interactivos 
que incluyen no solo la “escritura en código” hereditaria 
del ADN, sino también un mecanismo celular densamen- 
te interconectado compuesto de proteínas y moléculas de 
ARN. Necesariamente, cada uno de estos sistemas funcio- 
na en relación con los otros alternativamente como datos y 
como programa. Si el desarrollo no puede proceder sin el 
“plan” contenido en la memoria genética, tampoco puede 
proceder sin la “maquinaria” encarnada en las estructuras 
celulares. Claro que los elementos de estas estructuras son 
fijados por la memoria genética, pero su armazón es dictada 
por la memoria celular. Además, hay que recordar que de 
sus progenitores, la progenie no solo recibe genes. Quien lo 
olvida incurre en lo que Richard Lewontin llama un “error 
de biología vulgar”. Como él se encarga de recordarnos, “un 
huevo, antes de ser fecundado, contiene un aparato comple- 
to de producción depositado allí en el curso de su desarrollo 
celular. Heredamos no solamente los genes hechos de ADN, 


categorial, otros pueden valorarlo como una revolución en la manera de 
pensar. [N. del T.] 

8 Una demostración vívida de esta interdependencia se obtuvo en las décadas 
de 1950 y 1960 con el desarrollo de técnicas para el trasplante de núcleos 
entre especies diferentes. Tales híbridos casi nunca pasan de la etapa de la 
gastrulación, y en los raros casos en que lo hacen, el embrión resultante 
exhibe características intermedias entre las dos especies progenitoras. Esta 
dependencia entre la función genómica y la estructura del citoplasma se 
infiere también de los resultados asimétricos de cruces mutuos demostrados 
en estudios anteriores sobre híbridos interespecíficos (Markert y Ursprung 


1971, Pp. 135-137). 
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sino una intrincada estructura de maquinaria celular com- 
puesta de proteínas” (Lewontin 1992, p. 33). 

Suponiendo que uno no se deje extraviar por el uso colo- 
quial que hace Lewontin del término heredar para referirse a 
la transmisión de una generación a la siguiente (en cuanto 
se distingue de la transmisión a través de muchas genera- 
ciones), nada de esto es controvertible o nuevo, ni depende 
de las técnicas extraordinarias de que ahora se dispone para 
el análisis molecular. Sin embargo, por sorprendente que 
parezca, solo desde hace una década o dos han empezado 
a apreciarse las implicaciones de los llamados “efectos ma- 
ternos” para el desarrollo y la evolución.? La investigación 
actual nos procura una comprensión de los mecanismos en- 
vueltos en el procesamiento de datos genéticos, que pone 
de manifiesto los errores de lo que Lewontin llama “biolo- 
gía vulgar”. Sin embargo, incluso elaborados con el tipo de 
detalles de que disponemos ahora, esos hechos todavía no 
bastan para disipar la confianza que muchos biólogos distin- 
guidos tienen aún en el significado y la fuerza explicativa del 
programa genético. Por eso, la pregunta que quiero plantear 
es: ¿Cómo así? ¿Qué le confiere al “programa genético” su 
aparente fuerza explicativa, aun de cara a tan obvios señala- 
mientos como los indicados arriba? En busca de respuestas, 
me volveré a la historia, más específicamente, a la historia 
del término mismo. 


9 La expresión “efectos maternos (o citoplasmáticos)' se refiere solo a la 
operación efectiva de aportes maternos (o citoplasmáticos), por ejemplo, 
gradientes. Porque estos efectos no tienen que estar (y habitualmente no 
están) asociados a la existencia de estructuras permanentes que se transmiten 
a través de las generaciones, no se los debe confundir con la “herencia 
materna”. 
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“Programas” en la literatura biológica de 1960-70 


La metáfora de un “programa”, tomada directamente en prés- 
tamo de la ciencia de la computación, entró en la literatura 
biológica de la década de 1960 no una, sino varias veces, 
y por lo menos en dos registros claramente diferentes. En 
su primera introducción simultánea por Mayr (1961) y por 
Monod y Jacob (1961), la sede del “programa” fue explíci- 
tamente identificada con el genoma; pero en el curso de la 
década, otra noción de “programa”, un “programa de desa- 
rrollo”, afloró también reiteradamente. Este programa no se 
localizaba en el genoma, sino que estaba distribuido a tra- 
vés de todo el huevo fecundado (véase, por ejemplo, Apter 
1966). Sin embargo, después de 1970, el “programa” para el 
desarrollo había efectivamente colapsado en un “programa 
genético” y prácticamente se había olvidado el sentido alter- 
nativo de un “programa de desarrollo” distribuido. 

Francois Jacob, que fue uno de los primeros que usó el 
concepto de “programa genético”, contribuyó decisivamente 
a su popularización. En La lógica de la vida, publicada pri- 
mero en francés en 1970, describe al organismo como “la 
realización de un programa prescrito por su herencia” (Jacob 
1976, p. 2) y sostiene que, “cuando la herencia es descrita 
como un programa codificado en una secuencia de radica- 
les químicos, la paradoja [del desarrollo] desaparece” (Jacob 
1976, p. 4). Para Jacob, el programa genético, escrito en el 
alfabeto de los nucleótidos, es responsable de la aparente 
orientación del desarrollo biológico hacia un fin; él y solo él 
da origen al “orden del orden biológico” (Jacob 1976, p. 8). 
Se refiere a la caracterización a menudo citada de la teleo- 
logía como una “querida” de quien los biólogos “no pueden 
prescindir, pero con la cual no quieren ser vistos en público”, 
y comenta: “El concepto de programa hizo de la teleología 
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una mujer honesta” (Jacob 1976, pp. 8-9). Aunque Jacob no 
define exactamente el término, observa que “el programa es 
un modelo tomado en préstamo de las computadoras electró- 
nicas. Equipara el material genético de un huevo con la cinta 
magnética de un computador” (Jacob 1976, p. 9). 

Sin embargo, equiparar el material genético de un huevo 
con la cinta magnética de un computador no implica que el 
material codifique un “programa”; podría igualmente pen- 
sarse que codifica “datos” que deben ser procesados por un 
“programa” celular. O por un programa que reside en la 
maquinaria de los complejos de transcripción y traducción. 
O por estructuras de cromatina extranucleica en el núcleo. 
Las computadoras han suministrado una rica fuente de me- 
táforas a la biología molecular, pero no se las puede hacer 
responsables de la noción de “programa genético”. De he- 
cho, como se vio, ya circulaban otros usos para la metáfora 
de un programa para el desarrollo biológico. Uno de ellos 
era la noción de un “programa de desarrollo” (“developmen- 
tal program”), un término que afloró repetidamente durante 
la década de 1960, marcando un contraste notable con el de 
“programa genético”. 

Permítaseme dar un ejemplo de este uso alternativo. En 
1965, un joven estudiante graduado, Michael Apter, empapa- 
do en informática y cibernética, se asoció con el biólogo del 
desarrollo Lewis Wolpert para defender una analogía directa 
no entre los programas computacionales y el genoma, sino 
entre los programas computacionales y el huevo. “Si los genes 
son análogos a la subrutina, en cuanto especifican qué proteí- 
nas particulares han de producirse..., entonces el citoplasma 
podría ser análogo al programa principal que especifica la 
naturaleza y secuencia de las operaciones, combinado con 
los números que especifican la forma particular en que esos 
eventos han de manifestarse... En esta clase de sistemas, las 
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instrucciones no existen en sitios particularmente localiza- 
dos, pero el sistema actúa como un todo dinámico” (Apter y 
Wolpert 1967, p. 257). 

Durante toda la década de 1960, un número de biólogos 
del desarrollo intentaron valerse de ideas de la cibernética 
para iluminar el desarrollo. Casi todos compartían los su- 
puestos iniciales de Apter (cito ejemplos en Keller 1995, cap. 
3); esto es, situaban el programa (o “instrucciones”) para el 
desarrollo en la célula considerada como un todo. 

La diferencia en cuanto a la localización asignada al progra- 
ma es decisiva, pues recae precisamente sobre la controversia 
relativa a la idoneidad de los genes para dar cuenta del de- 
sarrollo, que enardecía a los biólogos desde comienzos del 
siglo. Poco después de 1960 este debate se había acallado, en 
buena parte debido al eclipse de la embriología como discipli- 
na en las décadas de 1940 y 1950. La genética había triunfado 
y, después de la identificación del material genético con el 
ADN, los éxitos de la biología molecular habían ampliamen- 
te consolidado ese triunfo. Sin embargo, los problemas del 
desarrollo, todavía sin resolver, estaban latentes. La biología 
molecular había revelado un mecanismo asombrosamente 
simple para la transmisión y traducción de información ge- 
nética, pero, al menos hasta 1960, no había sido capaz de 
dar cuenta de la regulación del desarrollo. 

En un intento temprano de aplicar la biología molecular 
al desarrollo, James Bonner, profesor de biología en CalTech, 
planteó bien el problema. Concediendo que “el cuadro de la 
vida que nos ofrece la biología molecular... se aplica a las 
células de todas las criaturas”, observa que este cuadro “es 
una descripción del modo cómo todas las células se parecen. 
Pero las criaturas superiores, como la gente y las plantas de 
la arveja, poseen diferentes clases de células. Ha llegado la 
hora de averiguar qué es lo que la biología molecular puede 
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enseñarnos acerca de la razón por la cual las diferentes célu- 
las de un mismo cuerpo son diferentes entre sí y de la forma 
cómo surgen esas diferencias” (Bonner 1965, p. v). 

La obra propia de Bonner se refería a la bioquímica y 
fisiología de la regulación en las plantas, dentro de una ins- 
titución bien conocida por su importancia en el nacimiento 
de la biología molecular (véase, por ejemplo, Kay 1992). En 
esa obra, publicada en 1965, Bonner —lo mismo que Apter 
y varios otros en ese período— emplea el aparato conceptual 
de la teoría de los autómatas para tratar el problema de la re- 
gulación del desarrollo. Pero, a diferencia de ellos, no sitúa el 
programa en la célula entera, sino en los cromosomas y, más 
específicamente, en el genoma. En efecto, empieza profesan- 
do el credo para entonces estándar de la biología molecular, 
cuando dice que “sabemos que... las instrucciones para toda 
vida celular [están] escritas en el ADN de sus cromosomas” 
(Bonner 1965, p. v). ¿Por qué? Su lugar de trabajo sugiere 
una respuesta obvia. A diferencia de Apter y de otros biólo- 
gos del desarrollo de ese tiempo, Bonner estaba localizado 
en una importantísima vía de paso para biólogos molecula- 
res y es difícil imaginar que no haya sido influenciado por 
el entusiasmo de sus colegas en CalTech. En todo caso, la 
lucha de Bonner por reconciliar las exigencias conceptuales 
planteadas por los problemas de la regulación del desarrollo, 
con la sabiduría tradicional de los biólogos moleculares es, 
por lo menos, instructiva, especialmente si se tiene en cuenta 
su ubicación en el tiempo. Creo que vale la pena examinarla 
en detalle por las luces que puede ofrecernos con respecto 
a nuestra pregunta: ¿Cómo, justamente durante esa misma 
década, la presunción de que existe un “programa genético” 
llegó a parecer evidente sin más? Tomaré, pues, a Bonner 
como representante de una generación de pensadores con- 
cienzudos que, ante un problema extremadamente difícil, 
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optaron por este atajo conceptual (que, visto retrospectiva- 
mente, resulta ser inadecuado). 


Lógica explicativa del “programa genético” 

De la biología molecular, Bonner heredó un lenguaje que 
codifica cierto número de supuestos críticos, aunque tácitos. 
Ese lenguaje configura sus esfuerzos de varios modos decisi- 
vos. Resumiendo la forma de entender la transcripción y la 
traducción corriente entonces, Bonner escribe: “La síntesis 
de enzimas es por tanto una tarea que demanda informa- 
ción... el componente esencial portador de información es la 
larga cinta perforada que contiene, en código, las instruccio- 
nes relativas a cuál molécula de aminoácido hay que colocar 
junto a cual para producir una determinada enzima” (Bonner 
1965, P. 3). 

Al mismo tiempo, reconoció claramente que esto solo 
daba cuenta de la composición de la proteína, pero no de 
la regulación de su producción según se requiere para la 
formación de células especializadas; en otras palabras, la di- 
ferenciación de las células seguía inexplicada. Como dijo: 
“Cada clase de célula especializada del organismo superior 
contiene sus propias enzimas características, pero cada una 
produce solo una porción de todas las enzimas para las cua- 
les su ADN genómico contiene información” (Bonner 1965, 
p. 6). Pero prosigue: “Claramente, pues, el núcleo contiene 
algún mecanismo adicional que determina en qué células y 
en qué momentos durante el desarrollo ha de activarse cada 
gen y producir su ARN mensajero característico y en qué cé- 
lulas cada gen debe estar inactivo, reprimido” (Bonner 1965, 
p. 6). 

Aquí se han dado dos pasos importantes. Bonner arguye 
que para explicar la diferenciación celular se requiere algo 


más que la información codificada en el ADN para la proteí- 
na (esta es su conclusión principal), pero en el curso de su 
argumento coloca este “mecanismo adicional” en el núcleo, 
sin otra razón o evidencia que su “Claramente, pues”. ¿Por 
qué es concluyente esta inferencia? Y ¿por qué se conclu- 
ye “claramente”? Tal vez ayude a verlo el párrafo siguiente: 
“El huevo es activado por la fecundación... Según procede la 
división, las células empiezan a diferir unas de otras y van 
adquiriendo las características de las células especializadas 
de la criatura adulta. Hay entonces dentro del núcleo alguna 
clase de programa que determina la propiedad [sic] represión 
y desrepresión secuenciada de genes,'” la cual produce el de- 
sarrollo ordenado” (Bonner 1965, p. 6) 

Aquí, el “mecanismo adicional” requerido es explícita- 
mente llamado “programa” y, una vez más, localizado en 
el núcleo. Pero en esta ocasión, la frase inicial proporciona 
una clave del razonamiento en que se basa la inferencia: “El 
huevo es activado por la fecundación”. Creo que este razo- 
namiento (en gran medida tácito) marcha así: si el huevo es 
“activado por la fecundación”, ello implica que antes de la 
fecundación estaba enteramente inactivo. ¿Qué aporta la fe- 
cundación? El ingreso del espermatozoide, por cierto; pero, 
a diferencia del huevo, el espermatozoide casi no tiene cito- 
plasma y se lo puede ver como puro núcleo. Por tanto, el 
componente activo tiene que residir en el núcleo y no en el 
citoplasma. Hoy se cuestionaría el supuesto de un citoplasma 
inactivo, pero en tiempos de Bonner se lo habría dado por 
descontado, como un resto transferido desde lo que he lla- 
mado “el discurso de la acción génica” dentro de la genética 
clásica (Keller 1995). Aun así, podría haber sido cuestionado 


10 El original dice: “the property [sic] sequenced repression and derepression of genes”. 
Escribo “desrepresión' por derepression, como escribimos “desrielar —y no 
“derrielar— por derail. La indicación “sic” fue insertada en la cita de Bonner 
por la autora de este ensayo. [N. del T.] 
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si se lo hubiera hecho explícito, pero como supuesto implíci- 
to, encriptado en el lenguaje de la “activación”, era probable 
que pasara desapercibido a los lectores de Bonner tanto como 
a él mismo. 

Bonner prosigue con las preguntas obvias: “¿Cuál es el 
mecanismo de represión y desrepresión de genes que hace 
posible el desarrollo? ¿De qué consta el programa y dónde re- 
side?” (Bonner 1965, p. 6). Y las contesta lo mejor que puede: 
“Decimos que el programa que secuencia la actividad de los 
genes debe formar parte de la información genética, ya que 
el curso del desarrollo y su forma final son heredables. Más 
allá de esto no podemos llegar enfocando la diferenciación 
desde las perspectivas clásicas” (Bonner 1965, p. 6). 

En estas pocas frases, Bonner ha completado la línea ar- 
gumentativa que lo lleva a la conclusión de que el programa 
tiene que formar parte de la información genética, esto es, que 
lo conduce al “programa genético”. Y nuevamente podemos 
tratar de desempacar su razonamiento. ¿Por qué la hereda- 
bilidad del curso del desarrollo y de la forma final implican 
que el programa tiene que formar parte de la información 
genética? Debido —únicamente— al supuesto inexpreso 
de que solo se hereda el material genético. No se mencio- 
na el hecho obvio de que el proceso reproductivo trasmite 
no solo los genes sino también el citoplasma (este último a 
través del huevo, en el caso de los organismos que se repro- 
ducen sexualmente). Pero aun cuando se lo mencionara, este 
hecho seguramente se consideraría irrelevante, debido sim- 
plemente al supuesto previo de que el citoplasma no contiene 
componentes activos. La convicción de que el citoplasma no 
puede acarrear ni trasmitir trazas efectivas de una memoria 
intergeneracional ha sido la viga maestra de la genética por 
tanto tiempo que se ha vuelto parte de la “memoria” de esa 
disciplina, trabajando silenciosa pero efectivamente en con- 
figurar la misma lógica empleada por los genetistas en sus 
inferencias. 
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Otra elipsis se vuelve evidente (en este caso, hasta para 
el mismo Bonner), cuando intenta integrar su propio traba- 
jo sobre el rol de las histonas en la regulación genética. No 
todas las copias de un gen (o de un genoma) son realmente 
iguales: debido a la presencia de proteínas en el núcleo, ca- 
paces de unirse al ADN, “en la criatura superior, si ha de ser 
una criatura superior hecha y derecha, uno y el mismo gen 
tiene que poseer diferentes atributos, actitudes diferentes, 
en diferentes células” (Bonner 1965, p. 102). La diferencia 
es una función de las histonas. ¿Cómo podemos reconciliar 
este hecho con la noción de un “programa genético”? Hay 
una vía simple, y Bonner la toma, a saber, borrar la distinción 
entre genoma y cromosoma. El “programa genético” se salva 
(para los efectos de este análisis) mediante un ligero cambio 
de referencia: ahora se refiere a un programa incorporado a 
la estructura cromosómica, esto es, al complejo de los genes 
e histonas, aquí designado él mismo como el “genoma”. 

Pero la inadecuación más conspicua de situar el programa 
del desarrollo en la información genética se hace evidente en 
el capítulo final, donde Bonner intenta esbozar un genuino 
programa computacional para el desarrollo. Aquí, el autor 
procede a reformular lo que se sabe sobre la inducción de 
vías de desarrollo (developmental pathways) en términos de 
un “programa maestro”, proponiendo que “se considere el 
concepto del ciclo de vida como constituido por un programa 
maestro compuesto a su vez de subprogramas o subrutinas” 
(Bonner 1965, p. 134). Cada subrutina especifica una tarea de- 
terminada que ejecutar. Para una planta, la lista incluye: vida 
celular, desarrollo embrionario, cómo ser una semilla, desa- 
rrollo de brotes,” desarrollo de hojas, desarrollo de tallos y 
troncos, desarrollo de raíces, desarrollo reproductivo. Dentro 


11 Eloriginal dice: bud development. La palabra bud significa tanto brote o yema, 
como capullo (de una flor en formación). Creo que la traducción que adopté 
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de cada una de estas subrutinas hay una lista de instruccio- 
nes u órdenes impartidas a la célula, tales como “divídete 
tangencialmente al crecer”, “divídete trasversalmente al cre- 
cer”, “crece sin dividirte”, y “chequea el tamaño o el número 
de las células” (Bonner 1965, p. 137). Enseguida plantea la 
obvia pregunta siguiente: “¿Cómo podrían estas subrutinas 
relacionarse mutuamente? ¿Cómo exactamente hay que in- 
terconectarlas para que constituyan un programa entero?” 
(Bonner 1965, p. 135). Convenientemente, la pregunta nunca 
es contestada. Si lo hubiera sido, la respuesta habría socava- 
do necesariamente el supuesto central de Bonner. Para ver 
esto, hay que destacar dos puntos que surgen de su análisis. 
En primer lugar, la lista de las subrutinas, aunque desple- 
gada como una secuencia lineal (como si se siguiese de un 
“programa maestro” inicial), en efecto constituye un círculo, 
como sin duda tiene que ser para que describan un ciclo de 
vida. El propio “programa maestro” de Bonner no es nada 
más que este conjunto compuesto de programas, interconec- 
tados en una estructura que exhibe la característica lógica 
cibernética de la “causalidad circular”. 

El segundo punto concierne a la pregunta anterior de 
Bonner: “¿De qué consta el programa y dónde reside?”. Las 
primeras estructuras físicas construidas para encarnar la ló- 
gica de los programas computacionales consistían en redes 
de circuitos eléctricos (de ahí el término “redes de conmuta- 
ción” —switching networks), y para Bonner este es el marco de 
referencia. Como nos dice: “No puede caber ninguna duda 
de que la lógica del desarrollo se basa en una red [de conmu- 
tación para el desarrollo)” (Bonner 1965, p. 148). Pero ¿qué 
serviría como análogo biológico de una red de conmutación 
eléctrica (o electrónica)? ¿Cómo se encarnan efectivamente 


es la indicada en este contexto, pues la formación de capullos cae bajo el 
“desarrollo reproductivo”, nombrado al final. [N. del T.] 
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las instrucciones especificadas en las subrutinas que com- 
prenden el ciclo de la vida? Como el desarrollo depende de 
la activación reguladora de ciertos genes, es razonable que 
Bonner llame “red genética de conmutación” a la red de con- 
mutación del desarrollo. Pero esto no responde a nuestra 
pregunta, sino más bien la ofusca. La consecuencia clara es 
que tal red está constituida exclusivamente por genes, cuan- 
do de hecho figuran en ella muchas otras clases de entidades, 
todas las cuales desempeñan roles críticos en el control de 
la actividad genética. Bonner mismo escribe sobre los roles 
desempeñados por las histonas, las hormonas y las molé- 
culas de ARN; hoy la lista ha crecido considerablemente e 
incluye redes enzimáticas, redes metabólicas, complejos de 
transcripción, vías de transducción de señales, etc., y muchos 
de estos factores adicionales incorporan sus propios “con- 
mutadores”. Podríamos, claro, referirnos aún a ese conjunto 
extraordinariamente complejo de factores controladores en 
interacción como una “red de conmutación genética” —en 
cuanto la regulación de la activación de los genes sigue sien- 
do central para el desarrollo—, pero solo si evitamos implicar 
que esa red está encarnada en los genes mismos y por ellos 
(lo que equivaldría a un error categorial). 

En efecto, este “error categorial” es lo que hace confusa 
la noción misma de un “programa genético”. Si ahora nos 
hiciéramos la pregunta de Bonner “¿De qué consta el pro- 
grama y dónde reside?”, tendríamos que decir que, tal como 
Apter vio hace mucho tiempo, no consta de entidades génicas 
particulares, ni reside en el genoma mismo, sino que cons- 
ta de la maquinaria celular integrada en un todo dinámico 
y reside en ella. Como escribe Garcia-Bellida: “El desarrollo 
resulta de efectos locales y no hay ningún cerebro ni entidad 
misteriosa que gobierne el todo: hay computaciones locales 
que explican la especificidad de algo que está definido histó- 
ricamente” (1998, p. 113). Por tanto, si queremos preservar 
la metáfora de la computadora, sería más razonable descri- 
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bir el huevo fecundado como un procesador masivamente 
paralelo en que los “programas” (o las redes) están distri- 
buidos por toda la célula." Los roles de “datos” y “programa” 
son aquí relativos, pues lo que cuenta como “datos” para un 
programa suele ser el output de un segundo “programa”, y 
el output del primero son “datos” para un tercer programa, 
o incluso para el mismo “programa” que le suministró sus 
propios “datos” iniciales. Así, en algunas etapas del desarro- 
llo, puede considerarse que el ADN codifica “programas” o 
conmutadores que procesan los datos suministrados por gra- 
dientes de activadores de transcripción, o alternativamente 
se puede decir que las secuencias de ADN suministran datos 
para la maquinaria de activación de transcripciones (parte de 
la cual se adquiere directamente del citoplasma del huevo). 
En etapas posteriores del desarrollo, los productos de trans- 
cripción sirven como datos para mecanismos de empalme, 
mecanismos de traducción, y similares. A su vez, el output 
de estos procesos constituye la maquinaria misma o los pro- 
gramas requeridos en primer lugar para procesar los datos. 
A veces, este intercambio de datos y programas puede re- 
presentarse secuencialmente, a veces como ocurriendo en 
forma simultánea. 


Entrando en el presente 

A mediados de la década de 1960, cuando Bonner, Apter y 
otros intentaban representar el desarrollo en el lenguaje de 
los programas de computación, la teoría de los autómatas es- 
taba en pañales y la cibernética en la cima de su popularidad. 
Durante las dos décadas siguientes, estos esfuerzos cayeron 


12 Suplementando la observación de Lenny Moss según la cual un programa 
genético es “un objeto que no se encuentra en parte alguna” (Moss 1992, 
Pp. 335), propongo que el programa del desarrollo es una entidad que se 
encuentra por doquier. 
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en el olvido: la cibernética había perdido su atractivo tanto 
para los científicos de la computación como para los biólogos, 
y los biólogos moleculares hallaron que no necesitaban tales 
modelos. La mera noción de “programa genético” bastó por 
sí misma para guiarlos en su búsqueda. Sin embargo, aho- 
ra, debido en buena parte a la construcción de procesadores 
paralelos cableados (hard-wired), el proyecto de simular el de- 
sarrollo biológico en la computadora ha retornado con toda 
su fuerza y en algunos sitios se ha convertido en una indus- 
tria floreciente. Circula con diversos nombres: Vida Artificial, 
complejidad adaptativa, o algoritmos genéticos. Pero ¿qué es 
un algoritmo genético? Tal como las subrutinas de Bonner, es 
“una secuencia de operaciones computacionales requeridas 
para resolver un problema” (véase, por ejemplo, Emmeche 
1994). Y una vez más, necesitamos preguntar: ¿por qué 
“genético”? Además, no solo los algoritmos se llaman “ge- 
néticos”, sino que también “en las áreas de los algoritmos 
genéticos y la evolución artificial, el esquema [completo] de 
la representación suele llamarse un “genoma” o genotipo” 
(Fleischer 1995, p. 1). Y en una exposición de las ciencias de 
la complejidad escrita para legos, Mitchell Waldrop cita estas 
palabras de Chris Langton, el fundador de Vida Artificial: “El 
genotipo puede considerarse como una colección de peque- 
ños programas de computación que se ejecutan en paralelo, 
un programa por gen. Al activarse, cada uno de estos pro- 
gramas entra en la lid lógica compitiendo y colaborando con 
todos los otros programas activos. Y colectivamente, estos 
programas interactuantes llevan a cabo una computación glo- 
bal que es el fenotipo: la estructura que se despliega durante 
el desarrollo de un organismo” (Waldrop 1992, p. 194). 

Tal como sus contrapartes en la genética molecular, 
quienes trabajan en Vida Artificial no están confundidos. 
Entienden bien —y cuando se los apremia, reconocen sin 


176 


titubeos— que los análogos biológicos de estos programas 
computacionales no son realmente “genes” (al menos, no en 
la acepción en que este término se usa en la biología), sino 
estructuras o redes bioquímicas complejas constituidas por 
proteínas, moléculas de ARN y metabolitos que a menudo, 
aunque ciertamente no siempre, ejecutan sus tareas interac- 
tuando con ciertos tramos de ADN.5 El “genoma” de Vida 
Artificial típicamente consiste en instrucciones como *repro- 
dúcete”, “edita”, “transporta” o “metaboliza”, y la realización 
biológica de estos algoritmos no se halla en las secuencias 
de nucleótidos de ADN, sino en determinadas clases de 
maquinaria celular tales como complejos de transcripción, 
empalmosomas y redes metabólicas. ¿Por qué, entonces, se 
los llama “genéticos” y por qué la representación completa se 
denomina un “genoma”? ¿No es acaso simplemente porque 
esto se sigue tan fácilmente del empleo que el término “pro- 
grama genético” ya había adquirido en la genética? 

Las palabras tienen una historia, y su uso depende de 
esta historia, como también su significado. La historia no 
fija el significado de las palabras; más bien les incorpora una 
suerte de memoria. En el área de la programación genética, 
“genes” ha llegado a referirse, no a secuencias particulares 
de ADN, sino a los programas computacionales requeridos 
para ejecutar tareas particulares (como lo expresa Langton: 
“un programa por gen”); sin embargo, al mismo tiempo, la 
historia del término asegura que la palabra gen, incluso una 
vez adaptada por los científicos de la computación, siga aca- 
rreando su significado original. Y quizás lo más importante 
sea que ese significado anterior sigue estando disponible 


13. Ejecutar una tarea significa procesar datos suministrados por el ADN y por los 
productos de otros programas; esto es, por información dada en secuencias 
de nucleótidos, estructura cromosómica, gradientes de proteínas y moléculas 
de ARN, la estructura de complejos proteínicos, etc. 
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para desplegarse cuando quiera que sea conveniente. Más o 
menos lo mismo puede decirse sobre el uso de los términos 
gen y programas genéticos por los genetistas. 


Recapitulación 


Me he tomado algún tiempo para examinar el argumento 
de Bonner en pro de los “programas genéticos”, no porque 
su libro haya jugado un papel importante en el proceso que 
colocó esta noción en un lugar central en el discurso bioló- 
gico, sino más bien debido a que fue escrito en un momento 
crítico y a que el tipo de deslizamiento del que su argumento 
depende es relativamente accesible. El primer uso del tér- 
mino programa que he podido detectar en la literatura de 
la biología molecular apareció sólo cuatro años antes.'* En 
un artículo escrito treinta años más tarde, Sydney Brenner 
se refiere en términos bastante mordaces a la creencia en 
que “todo el desarrollo podría reducirse al paradigma [del 
operón)”, de que era “cuestión solamente de activar los ge- 
nes apropiados en los lugares apropiados en los momentos 
apropiados”. Se expresa así: “Por supuesto, aunque absolu- 
tamente verdadero, esto también es absolutamente vacuo. 
El paradigma no nos dice cómo se hace un ratón, sino solo 
cómo se hace un conmutador” (Brenner et al. 1990, p. 485).5 


14  Simultánea y quizás independientemente, Ernst Mayr introdujo la noción de 
“programa” en su artículo de 1961 “Causa y efecto en la biología”, adaptado 
de una conferencia que dictó el 1 de febrero de ese año en el Massachusetts 
Institute of Technology. Dice allí: “El código de ADN de cada cigoto (célula de 
huevo fecundada) —completamente individualista y sin embargo específico 
de su especie— que controla el desarrollo del sistema nervioso central 
y periférico... es el programa para el computador de la conducta de este 
individuo” (Mayr 1961, p. 1504). 

15 Como indica Soraya de Chadarevian (1994), ya en 1974 Brenner había 
criticado el uso del modelo del operón para el desarrollo (véanse sus 
observaciones en Brenner 1974). 
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Y aun en la primera oleada de entusiasmo, no todos estaban 
persuadidos de que este mecanismo regulativo particular fue- 
se adecuado para explicar el desarrollo.:* Lewis Wolpert fue 
uno de los primeros escépticos. A fines de la década de 1960 
parecía estar seguro de que, para entender el desarrollo, no 
bastaba enfocar simplemente la información genética, sino 
que hacía falta prestar atención a los mecanismos celulares.” 
Pero a mediados de la década siguiente hasta Wolpert se ha- 
bía convertido a la noción de un “programa genético” (véase, 
por ejemplo, Wolpert y Lewis 1975). 

¿Qué provocó su triunfo? Ciertamente no fue la presencia 
de más información sobre procesos de desarrollo efectivos. 
En un grado mucho mayor que la mayoría de las historias 
de términos científicos, la historia de programa genético ex- 
hibe las señas conspicuas de una historia de discurso y de 
poder. Fundado inicialmente en un simple error categorial, 
en que el rol de los genes como sujetos (o agentes) del de- 
sarrollo se fundió sin querer con su rol como objetos de la 
dinámica del desarrollo, la notable popularidad de este tér- 
mino en la genética molecular de las últimas tres décadas 
reclama a gritos una explicación. Sin duda brindó un barniz 
conveniente, un modo fácil de hablar que rara vez —si es que 
alguna— perjudica a los científicos en su trabajo diario en el 
laboratorio. Pero les tiende una trampa en sus esfuerzos por 


16 O que siquiera fuese apropiada la nomenclatura. Por ejemplo, Waddington 
no solo advirtió que “parece prematuro decidir si todos los sistemas que 
controlan a sistemas de acción de genes tienen como último eslabón una 
influencia que recae sobre el gen mismo”, sino que además redescribió este 
sistema como “genotrópico”, más bien que “genético”, para “indicar la sede 
de la actividad de las sustancias que les interesan” (Waddington 1962, p. 
23). 

17 Por ejemplo, Wolpert escribió en 1969: “Como concierne a fenómenos 
regulativos intracelulares, no es directamente relevante para problemas 
donde las bases celulares de los fenómenos distan de estar claras” (Wolpert 


1969, pp. 2-3). 
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explicar el desarrollo. De hecho, este término se ha probado 
notablemente eficaz para ocultar las lagunas que perduran 
en nuestra comprensión de la lógica del desarrollo. Y cabe 
sostener además que ha contribuido a que perduren. 

Entonces ¿por qué prevaleció? Si su popularidad no puede 
explicarse en términos estrictamente científicos o cognitivos, 
debemos buscar en otro sitio. Sugiero que consideremos la 
consonancia de esta formulación con la historia previa del 
discurso genético, en particular con el discurso sobre la “ac- 
ción génica” que prevaleció antes. Fortaleciendo el “programa 
genético” en la época de la posguerra, con su fácil y continua 
elisión del cuerpo citoplasmático, había un conjunto ente- 
ramente nuevo de recursos. Primaban entre ellos la nueva 
ciencia de las computadoras, el imprimátur de Schródinger y 
el éxito fenomenal de la nueva biología molecular. La Lógica 
de la vida de Jacob tuvo una importancia clave en la popu- 
larización del concepto de “programa genético”. Invocando 
la aprobación de Schródinger y de Wiener, Jacob estampó el 
sello de la autoridad sobre el tránsito de las metáforas pasa- 
das a las futuras.'* 

En otro lugar (Keller 2001), he sostenido que la noción 
de un programa genético ha empezado a ceder el paso a la 
de un programa de desarrollo, especialmente en la literatura 
sobre clonación. Y obviamente considero que esto es un paso 
adelante. El empleo del término genético para describir ins- 
trucciones (o programas) para el desarrollo alienta aun en los 


18 Escribe: “Según Norbert Wiener, no hay obstáculo para usar una metáfora en 
que el organismo se ve como un mensaje” (Jacob 1976, pp. 251-252). Y dos 
páginas más tarde agrega: “Según Schródinger, los cromosomas “contienen, 
en una especie de escritura cifrada, el patrón completo del desarrollo futuro 
del individuo y de su funcionamiento en el estado adulto... Las estructuras 
cromosómicas son al mismo tiempo eficaces para producir el desarrollo que 
prefiguran. Son a la vez el código legal y el poder ejecutivo o, para usar otro 
símil, son a la vez el plano del arquitecto y el oficio del constructor” (p. 


254). 
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lectores (y escritores) más concienzudos la creencia en que 
solo importa el ADN; contribuye a que todos perdamos de 
vista el hecho de que, si ese término ha de aplicarse en abso- 
luto, será primordialmente para referirse a las entidades sobre 
las cuales las instrucciones operan directa o indirectamente y no 
a aquellas por las cuales estas instrucciones están constituidas. 
Se olvida con demasiada facilidad la necesaria dependencia 
de los genes respecto a su contexto celular, no solo como nu- 
triente sino como sede de agencia causal. Se la olvida en la 
práctica del laboratorio, en la consulta médica y tal vez sobre 
todo en la cultura popular. 

Sin embargo, para algunos autores (por ejemplo, Oyama 
2006), este desplazamiento de lo genético a lo desarrollista 
(developmental) representa solo un progreso marginal. Para 
ellos, la palabra programa es por lo menos tan problemática 
como genético; y, en efecto, debido al supuesto muy difun- 
dido de que solo los genes pueden codificar programas, el 
uso de una de ellas implica la otra. Sin duda, el concepto 
de programa ha cambiado mucho desde la década de 1960, 
pero no ha perdido la asimilación facilona con la información 
ni, más generalmente, su aire desencarnado. Esos autores 
tienen razón. Tal vez deberíamos emplear una palabra dife- 
rente. Alternativamente, podemos trabajar en cambiarle el 
significado y el uso al término original. Al fin y al cabo, la 
palabra programa ha estado circulando desde mucho antes 
que las computadoras. 

Pero hay otro problema, quizás más serio, que tiene que 
ver con las fronteras. ¿Por qué privilegiar a la célula como 
unidad del desarrollo? Como observa Oyama, “no es un 
asunto simple trazar un contorno alrededor de un organis- 
mo individual” (2006, p. 279). Las fronteras son a la vez 
fluidas y porosas. Ni es posible demarcar “absolutamente” 
el adentro del afuera. Las fronteras son relativas —esto es, 
porosas y fluidas hasta cierto punto— y así lo son también 


los distingos entre adentro y afuera. Todo depende del grado 
y de la escala. El desarrollo de los organismos biológicos de- 
pende de muchas clases de fronteras diferentes, ninguna de 
las cuales está cerrada y todas las cuales permiten (en efec- 
to, ayudan a estructurar) distintos niveles de comunicación. 
Por ejemplo, las células necesitan comunicarse mutuamente 
a través de señales intercelulares. Pero, como las moléculas 
grandes no pueden penetrar las membranas celulares, tales 
señales intercelulares tienen que ser mediadas por molécu- 
las más pequeñas, sinapsis, etc. Asimismo, la comunicación 
prenatal entre la madre y el feto está mediada por señales in- 
tercelulares y por el flujo de materiales a través de la placenta. 
Dado que la placenta no sobrevive al parto y que la señali- 
zación intercelular del tipo que opera internamente (esto es, 
con respecto a la piel externa del organismo) no es efectiva 
entre organismos, la comunicación postnatal tiene que ser 
mediada por otras vías, tales como el intercambio metabó- 
lico y respiratorio, la percepción sensorial, la coordinación 
percepto-motriz, y eventualmente por el lenguaje. 

Pero nada de esto me lleva a renunciar a los conceptos de 
“adentro” y “afuera”, “interno” y “externo”, aun cuando sirva 
para recordarme cuán críticamente estos conceptos depen- 
den del foco de nuestro interés. En el caso del desarrollo 
embrionario, tenemos que prestar atención particularmente 
a fronteras compuestas de membranas biológicas y de piel 
—membranas nucleares, membranas celulares y las pieles 
del feto y de la madre—, no porque no importen otras fronte- 
ras (vgr. familiares, socioculturales, económicas), sino porque 
su relevancia es menos inmediata y de un grado menor. La 
naturaleza no respeta principios de paridad. En el caso de la 
embriogénesis, privilegio la frontera de la célula fecundada, 
en la etapa en que esa frontera converge con la del organis- 
mo en crecimiento. Que yo tenga o no tenga razón, no es 
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tanto una cuestión de principios sino de la magnitud de los 
efectos relativos. Tal vez podríamos decir que es una cuestión 
de grado y de escala. 
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Cómo los biólogos conceptualizan los genes 
Un estudio empírico 


Karola Stotz, Paul E. Griffiths y Rob Knight 


Resumen 

Filósofos e historiadores de la biología han sostenido que 
el gen se conceptualiza' de distintas maneras en distintos 
campos de la biología y que estas diferencias influyen tanto 
sobre la conducción de la investigación científica como sobre 
la interpretación de la misma por audiencias ajenas al campo 
en que la investigación se condujo. En este ensayo informa- 
mos acerca de los resultados de una encuesta sobre la forma 
en que los biólogos de la Universidad de Sydney, Australia, 
conceptualizan los genes. Los resultados respaldan provisio- 
nalmente algunas hipótesis sobre diferencias conceptuales 
entre distintos campos de la investigación biológica. 


1. Introducción 

La filosofía de la biología se interesa por los debates bio- 
lógicos en que las cuestiones conceptuales y las empíricas 
están tan entrelazadas que para avanzar hacen falta tanto el 
conocimiento científico como las herramientas del análisis 
filosófico (Sterelny y Griffiths 1999, pp. 5-7). El concepto 
controvertido y polifacético de gen está en el centro de mu- 
chos de estos debates. Sin embargo, el estudio del concepto 
de gen constituye un desafío para la práctica filosófica tradi- 
cional del análisis conceptual. Históricamente, los filósofos 
han confiado en su competencia lingúística individual con 
las palabras correspondientes. Al analizar un concepto, el fi- 
lósofo se trata a sí mismo como una muestra sociolingúística 
de un solo ejemplar. Este enfoque puede extenderse a con- 
ceptos técnicos, puesto que cualquier filósofo de la biología 


1 Sobre el neologismo “conceptualizar, véase lo dicho en el prefacio, p. 13. [N. 
del T.] 
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debería estar en condiciones de consultar sus propias intui- 
ciones como si él constituyese una muestra biológicamente 
instruida que consta de un solo ejemplar. Pero gran parte de 
la literatura filosófica subraya la diversidad de las concep- 
tualizaciones del gen, a lo largo del tiempo o entre distintos 
campos. Es claro que una muestra de un solo ejemplar no 
va a revelar los modos cómo las ideas sobre el gen difieren 
en función de diferencias en la teoría, el entrenamiento, la 
experiencia o el foco de la investigación. 

Desde la perspectiva filosófica que conforma el diseño de 
este estudio, las categorías científicas se conciben como pro- 
yectos en marcha —y que posiblemente se ramifican— para 
derivar generalizaciones empíricas de creciente alcance y fia- 
bilidad ajustando tanto la extensión como la intensión* de 
esas categorías, de modo que, por una parte, ellas abarquen 
conjuntos de casos que tengan lo más posible en común, y 
que, por otra, los enunciados en que una de esas categorías 
tenga parte cambien de estatus modal de una manera que 
refleje la mayor o menor centralidad de esos enunciados en 
la teoría vigente (Griffiths 1999). Además el cambio concep- 
tual está impulsado por proyectos pragmáticos y normativos 
que emplean las mismas categorías (Griffiths 2004, Hacking 
1991). Esta perspectiva filosófica es congruente con la llama- 
da “concepción de los conceptos como teorías' (theory view 
of concepts”), en la psicología contemporánea, conforme a la 
cual un concepto es un nudo en una red de creencias acerca 
del dominio cognitivo donde reside su objeto (Medin 1989). 
La perspectiva está sintonizada también con la discusión, 
por Hans-Jórg Rheinberger, del gen considerado como un 


2 “La intensión de un concepto es el significado de la palabra que lo expresa 
o la definición o el criterio que empleamos para aplicarlo, La extensión del 
concepto P es el conjunto de cosas a las que se aplica o que caen bajo Po 
que son P” (Mosterín y Torretti 2002, s.v. concepto; p. 102). [N. deT.] 
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“objeto epistémico” en la biología molecular; esto es, como 
una entidad cuyo nombre se introduce como una meta de 
la investigación más bien que para designar algo que los 
investigadores ya conocen (Rheinberger 1997, 2000).* Los 
científicos captan un objeto epistémico mediante el conjun- 
to de prácticas experimentales a través de las cuales buscan 
establecer hechos al respecto. Por tanto, las diferencias en 
las prácticas experimentales empleadas por distintos cientí- 
ficos se reflejarán en diferencias en su manera de aplicar el 
concepto y en sus intuiciones modales sobre el objeto epis- 
témico. Desde esta perspectiva, el analista de conceptos no 
tiene otra alternativa que examinar lo que distintos biólo- 
gos dicen y hacen. Hay varias maneras de hacerlo. Una es a 
través de la historia de la ciencia, un enfoque que es extre- 
madamente valioso y forma parte del trasfondo del presente 
estudio. Otra procede a comparar las obras publicadas en 
distintos campos científicos. Esto hacen los autores que en 
la actualidad escriben sobre filosofía de la genética, además 
de conversar con los biólogos con quienes colaboran. Por eso 
el debate actual en la filosofía de la genética está biológica- 
mente bien informado y es una fuente fecunda de hipótesis 
y argumentos sugerentes sobre el concepto de gen, sus va- 
riedades y sus usos. Sin embargo, ningún individuo puede 
estar igualmente bien familiarizado con toda la gama de la 
investigación biológica contemporánea. También es vero- 
símil que los biólogos que eligen colaborar con filósofos o 
participar en debates filosóficos no sean representativos de la 
comunidad biológica en su conjunto. Nuestra meta en este 
estudio es aproximarnos al tema de un modo más sistemá- 


3 Enun ensayo reciente, uno de nosotros sostuvo, contra la opinión del propio 
Rheinberger, que las intuiciones de este son compatibles con la opinión de 
que los conceptos científicos tienen una relación referencial con estados de 
cosas fuera de los discursos en que esos conceptos se emplean (Griffiths 
2002). 


tico. Esperábamos evitar los sesgos inevitables que vienen 
de haber trabajado en un campo determinado de la biología 
antes de hacerse filósofos, de colaborar con cierto grupo de 
investigación, o simplemente de tener un interés particular 
en uno o más campos de investigación. Aunque solo puede 
considerárselo preliminar, este estudio sugiere que un enfo- 
que más sistemático y cuantitativo de esta y otras cuestiones 
conceptuales de la filosofía de la biología es a la vez practi- 
cable y provechoso. 


2. Labor reciente sobre el concepto de gen 

Los fundadores de la genética mendeliana clásica estaban 
divididos sobre la cuestión de si el gen era primariamen- 
te una entidad postulada para explicar los fenómenos o un 
recurso instrumental para expresar regularidades en la trans- 
misión de caracteres fenotípicos (Falk 1986). Raphael Falk 
sostiene que esto condujo a una dialéctica fecunda donde los 
descubrimientos sobre la naturaleza química del gen se alter- 
naban con nuevas definiciones funcionales del gen a niveles 
progresivamente más fecundos del análisis químico. El pos- 
tulado mendeliano inicial de una estrecha correspondencia 
entre gen y rasgo fue reemplazado por una correspondencia 
biunívoca postulada entre gen y enzima. Esta fue reemplaza- 
da a su vez por una correspondencia biunívoca entre genes 
y elementos de proteínas. El “concepto clásico del gen mo- 
lecular”,* que surgió en la década de 1950 y goza todavía de 
mucha aceptación, identifica un gen con un tramo de ADN 


4 Las referencias a diferentes “conceptos de gen” (vgr., evolutivo, mendeliano, 
molecular clásico) tienen el mismo estatus problemático que las referencias 
que uno encuentra por doquier a diferentes “conceptos de especie” en biología. 
En la medida de lo posible hablaremos, más bien, de varias “concepciones 
diferentes del gen, para evitar cuestiones exasperantes sobre el “conteo, de 
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que codifica una de las cadenas de polipéptidos que entran 
en la composición de una proteína funcional. Este desarrollo 
dialéctico del concepto de gen puede interpretarse como el 
reflejo de un deseo de mantener las definiciones estructural 
y funcional de gen enfocadas en una sola entidad. Cuando 
resulta que la mejor definición estructural crea unidades con 
una función indeterminada, se puede restablecer el acuerdo 
entre estructura y función utilizando una descripción más 
próxima de esta: en vez de que el gen tenga un efecto inde- 
terminado sobre el fenotipo, tiene un efecto determinado 
sobre uno de los elementos estructurales que contribuyen al 
fenotipo (Griffiths y Neumann-Held 1999). 

El concepto clásico del gen molecular fue, con todo, solo 
un lugar de reposo transitorio. A pesar del hecho de que el so- 
porte molecular efectivo del gen mendeliano solo empezaba 
a destaparse, el gen molecular clásico fue introducido como 
una estructura definida que posee la función, más bien que 
como una entidad definida por su función que pueda o no co- 
rresponder a un tipo único de estructura al nivel molecular. 
Ha resultado difícil mantener en estricta concordancia mutua 
la concepción funcional del gen, definida por las prácticas in- 
vestigativas de la genética mendeliana e incrustada en ellas, y 
la visión molecular clásica de la estructura del gen. Una difi- 
cultad inicial con la concepción molecular clásica estriba en 
que la actividad efectiva del gen, y por ende su contribución 
al genotipo, depende de elementos externos a la unidad de 
trascripción. Esto ha llevado a definiciones del gen que in- 
cluyen las secuencias promotoras y regulativas que afectan 
el hecho mismo de que sea trascrito. En el caso del famoso 
operón lac en la E. coli, estos sitios preceden inmediatamen- 


O A A 
conceptos” a lo largo de ejes de diversidad conceptual a través del tiempo o 
a través de campos de estudio, 

5 Estamos en deuda con Raphael Falk por habernos aclarado este punto. 
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te, corriente arriba, al sitio donde se inicia la trascripción y 
es fácil considerarlos como partes del gen. Sin embargo, en 
los eucarios, las regiones regulativas pueden estar lejos del 
resto del gen y estar involucradas en la regulación de más de 
un gen. Quizás no sea problemático considerar que las regio- 
nes regulativas que no se trascriben en ARN no son genes 
ellas mismas ni partes de ningún otro gen específico, a pesar 
de que esto sin duda se aparta de la concepción mendelia- 
na clásica del gen como un segmento de cromosoma, cuyas 
diferentes formas alélicas pueden rastrearse a través de sus 
diversos efectos sobre el fenotipo. Menos fácil es tratar de 
este modo a secuencias codificadoras efectivas. La correspon- 
dencia biunívoca entre tramos de ADN codificador y genes 
está puesta en cuestión por la existencia de genes que se 
traslapan y comparten algo de una misma secuencia. Vemos 
aquí al mismísimo ADN tratado como (parte de) dos genes 
diferentes, porque esos genes producen diferentes produc- 
tos génicos. Pero tiene que haber otras razones para tratar 
así estos casos, puesto que la presencia ubicua de intrones 
en los genes de los eucarios permite hacer varios productos 
génicos a partir de un gen único, cortando y empalmando en 
formas alternativas el ARNm trascrito primario. 

Una respuesta a los intrones es usar la estrategia mencio- 
nada, consistente en retener una función unitaria para cada 
gen acercando la función al ADN mismo. Si un gen se define 
como el tramo de ADN que codifica un solo ARNm trascrito 
primario, más bien que un polipéptido único, entonces un 
gen que contenga intrones todavía puede definirse por un 
solo producto génico. Otra alternativa sería hacer abstracción 
de los detalles de los diversos trascritos empalmados para ob- 
tener un rasgo único que se asocie al gen del cual todos son 
trascritos. Por ejemplo, se ha sostenido que la familia entera 
de trascritos preserva el orden lineal de los codones, omi- 
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tiendo algunos pero sin jamás invertir el orden ni insertar 
codones adicionales (Epp 1997). Sin embargo, el fenómeno 
de la edición del ARNm —en el cual bases individuales, que 
no corresponden a bases en el ADN, son insertadas en el 
ARNm trascrito— implica que no todos los “productos gé- 
nicos” tienen siquiera esta relación abstracta con el ADN del 
cual se originan. Otra clase de problemas para la concepción 
clásica del gen molecular surge debido al transempalme, un 
fenómeno en que trascritos de ARNm procedentes de dis- 
tintos loci son reunidos y empalmados en un solo ARNm 
antes de ser traducidos en un “producto génico” único. Los 
casos que envuelven transempalme pueden tratarse ya sea 
como un gen único repartido entre varios loci, ya sea como 
un proceso para derivar un producto único de más de un 
gen, o finalmente, cuando un elemento transempalmado 
está de algún modo subordinado al otro, como el caso de un 
gen único que posee una región regulativa trascrita distante 
(Fogle 2000) 

El pluralismo es una respuesta posible a la variedad de 
unidades estructurales y funcionales que cabe definir útil- 
mente en la genética molecular contemporánea. Falk escribe 
“Hoy el gen no es la unidad material o la unidad instrumental 
de la herencia, sino más bien una unidad, un segmento que 
corresponde a una función unidad, definida según las nece- 
sidades del experimentador individual.” (Falk 1986, p. 169).* 
Tal pluralismo no constituye necesariamente una crítica del 
presente estado de las cosas. Falk no está seguro de que las 
ambigiedades actuales del concepto de gen se vayan a pro- 
bar tan serviciales como las ambigiiedades que resultaron ser 
tan productivas en la genética mendeliana clásica. Kenneth 
Waters tiene una opinión aún más positiva. Ve las diferen- 


6 El mismo pasaje aparece también, aunque sin palabras en cursiva, en Falk 
1984, p. 203, y está traducido arriba, en la p. 62, [N. de. T.]. 
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tes definiciones del gen molecular como unificadas por un 
“concepto fundamental de gen”, a saber, “un gen para una 
secuencia lineal en un producto en alguna etapa de expresión 
génica” (Waters 1994, p. 178). Que los intrones sean parte 
del gen, o que las secuencias transempalmadas sean partes 
del mismo gen, depende de qué “secuencia lineal en un pro- 
ducto en alguna etapa de expresión génica” (ibid., p. 179) sea 
el foco de la discusión en la que figura el término “gen”. Se 
podría decir que un gen es la “imagen” en el ADN de cual- 
quier molécula que sea el foco de interés. En algunos casos, 
como los que envuelven una extenso proceso de edición de 
ARNm, la molécula resultante no tiene tal imagen, a pesar de 
que la molécula precursora deriva de una molécula de ADN. 
Estas moléculas son “productos génicos” para los cuales no 
hay genes (Sarkar 1996b). Thomas Fogle es un pluralista me- 
nos optimista, y sostiene que el uso actual del término “gen 
está impulsado por un estereotipo derivado históricamente. 
Este estereotipo se basa en hechos sobre la estructura y la 
función de genes que codifican proteínas y toman la forma 
de una serie continua de bases de ADN. Elementos de ADN 
más problemáticos, con diversas funciones y estructuras, se 
llaman genes si se parecen suficientemente al estereotipo. 
Cuando se descubre que un conjunto de elementos de ADN 
subyace alguna función en la célula, se lo divide en uno o 
más genes y en varios elementos auxiliares para que sea más 
fácil verlos a través de este estereotipo (Fogle 2000). 

Mientras que Waters buscaba unidad en la diversidad del 
concepto de gen, Lenny Moss ha sostenido recientemente 
que un aspecto particular de la diversidad conceptul es la 
clave para entender tanto la utilidad científica del concepto 
de gen como algunos de sus escollos. Según Moss, las con- 
ceptualizaciones actuales e históricas del gen emplean dos 
modos diferentes de clasificar secuencias de ADN, dos es- 
quemas taxonómicos que él titula Gen-P y Gen-D: 
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El Gen-P es la expresión de una suerte de preformacionismo ins- 
trumental... Cuando se habla de un gen en el sentido del Gen-P 
se habla simplemente como si causara el fenotipo.” Un gen para 
ojos azules es un Gen-P. Lo que hace que cuente como gen para 
ojos azules no es una secuencia molecular definida (al fin y al cabo, 
lo que importa aquí es la ausencia de un recurso basado en una 
secuencia), ni un conocimiento de la vía de desarrollo que lleva 
a tener ojos azules (a la cual el “gen para ojos azules” a lo sumo 
hace un aporte desdeñable), sino solo la aptitud para rastrear la 
transmisión de este gen como predictor de ojos azules. Hasta aquí, 
el Gen-P se ve como algo puramente clásico, esto es, mendeliano, 
en cuanto opuesto a molecular. Pero una entidad molecular tam- 
bién puede tratarse como Gen-P. El BRCAI1, el gen para el cáncer 
mamario, es un Gen-P, como lo es también el gen para la fibrosis 
quística, aunque en ambos casos la probabilidades fenotípicas ba- 
sadas en genealogías han sido reemplazadas por probabilidades 
basadas en exámenes moleculares. 

A diferencia del Gen-P, el Gen-D se define por su secuencia molecu- 
lar. Un Gen-D es un recurso del desarrollo... que en sí mismo está 
indeterminado con respecto al genotipo... Ser un gen para N-CAM, 
la llamada “molécula de adhesión celular neural”, consiste en con- 
tener las secuencias específicas de ácido nucleico de las cuales es 
posible derivar, en último término, cualquiera de las oo isoformas 
potencialmente diversas de la proteína N-CAM... Las moléculas N- 
CAM (a pesar de su nombre) se expresan en muchos tejidos, en 
diversas etapas del desarrollo y en muchas formas diferentes. Los 
fenotipos en cuya constitución participan las moléculas N-CAM 
son, pues, sumamente variables, dependientes del contexto más 
amplio y no pertinentes al estatus de N-CAM como un Gen-D. Así, 
mientras que un Gen-P se define estrictamente en términos de su 
utilidad instrumental para predecir un resultado fenotípico y suele 
basarse la mayoría de las veces en la ausencia de alguna secuencia 


Es claro que la letra P en el término de Moss corresponde a la inicial inglesa 
de phenotype (fenotipo), Pero traducir P-Gene como “Gen-F” me pondría 
seguramente en conflicto con quienes citen a Moss en castellano, habiéndolo 
leído en inglés, He preferido por eso traducir 'Gen-P”. Si necesita una 
asociación mnemónica, el lector puede referir la P a 'preformismo' [N. del 
1] 
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normal, un Gen-D es un recurso específico del desarrollo, definido 
por su secuencia molecular específica y, por ende, por su capaci- 
dad funcional como plantilla, y sin embargo está indeterminado 
con respecto a los resultados fenotípicos últimos. 

(Moss 2001, pp. 87-88) 


La obra de Moss pertenece a una tradición “desarrollista” 
que critica las concepciones excesivamente simples del rol de 
los genes en la construcción de genotipos (Oyama, Griffiths 
y Gray, 20014). Los desarrollistas han solido dirigir sus críti- 
cas contra el “preformacionismo implícito” —la idea de que 
los resultados fenotípicos están preformados en una causa 
genética como “caracterículos” (Schaffner 1998),* en vez de 
surgir epigenéticamente por la interacción de estas y otras 
causas.9 Moss aclara esta crítica sosteniendo que el “prefor- 
macionismo” encarnado en la concepción del Gen-P es a 
la vez una estrategia de investigación fecunda en su propia 
esfera epistemológica y una fuente de ideas excesivamente 
simplificadas y poco serviciales sobre el rol de los genes en 
el desarrollo. Es una estrategia de investigación fecunda por 
cuanto los genes realmente son predictores estadísticos de re- 
sultados fenotípicos. Pero las secuencias identificadas como 


8  Schaffmer utiliza en inglés el neologismo traitunculi, una combinación 
monstruosa de la voz inglesa trait ('rasgo', 'carácter') y el sufijo diminutivo 
latino -unculus, como en homunculus, la denominación latina del hombrecillo 
que los biólogos preformistas del siglo XVIII suponían presente en un cigoto 
humano. [N. del T] 

9 La dea de que la causalidad genética opera en virtud de que genes específicos 
“codifican” o “son para” rasgos fenotípicos específicos está muy difundida 
fuera de la biología y es sumamente problemática (Gannett 1999). Sin 
embargo, es discutible en qué medida —si acaso en alguna— este modo 
de pensar influye sobre investigadores que trabajen efectivamente en la 
biología. Se dice a veces que los genetistas médicos y/o de la conducta 
utilizan esta concepción de la causalidad genética más que otros biólogos. 
Moss ha sostenido que este modo de pensar está mucho más difundido. Este 
es justamente el tipo de cuestión sobre el cual esperamos arrojar luz con el 
presente estudio, 
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Genes-P inmediatamente se convierten en un foco de interés 
legítimo como Genes-D. Si la presencia de una secuencia está 
correlacionada con un resultado es sensato preguntar cómo 
esa secuencia contribuye al desarrollo. Esta doble vida del 
concepto de gen y las secuencias individuales (copias singu- 
lares) de ADN contribuye a que se malentiendan los asertos 
referentes a Genes-P y a que se los escuche como si concer- 
nieran a Genes-D. Los genes se conceptualizan en términos 
de sus efectos contextuales (Gen-P) y luego se los trata como 
causas del desarrollo bajo esa conceptualización, más bien 
que bajo la conceptualización como Gen-D apropiada para 
pensar sobre cuestiones de desarrollo. De este modo, el efec- 
to que un Gen-D tiene sobre un fenotipo en un contexto 
particular del desarrollo llega a tratarse como una propiedad 
intrínseca de ese Gen-D y como una consecuencia inevitable 
de su presencia en el organismo. 

La concepción más popular del gen en la comunidad más 
amplia es sin duda la concepción informática: el gen es un 
paquete de información para el desarrollo, o una instrucción 
para el desarrollo. Como muchos otros filósofos, estimamos 
que la noción de información desplegada en esta concep- 
ción del gen “es poco más que una metáfora disfrazada de 
concepto teórico y... conduce a una imagen engañosa de las 
explicaciones que son posibles en la biología molecular” 
(Sarkar 1996b, p. 187). La información para el desarrollo no 
está almacenada en el código genético literal, por cuanto la 
relación formal de codificación entre el ADN y los polipépti- 
dos especifica solamente la estructura primaria de proteínas 
(Godfrey-Smith 19994; Griffiths 2001). 

Las otras locuciones informáticas y cibernéticas empleadas 
en biología molecular son igualmente aplicables a los facto- 
res genéticos y no genéticos del desarrollo y, si se las toma en 
serio, requieren un reconocimiento del hecho de que la signi- 
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ficación de un factor causal para el desarrollo es una función 
de su contexto en este (Griffiths 2001; Griffiths £ Knight 
1998). En nuestra opinión, la noción laxa de gen como unidad 
de información para el desarrollo causa poco daño cuando 
la investigación está enfocada en productos genéticos mole- 
culares existentes y en sus interacciones y cuando se aplican 
nociones de Gen-P a ese nivel de expresión génica. En ese 
plano del análisis hay conexiones estrechas entre lo que los 
genes hacen (Gen-P) y su naturaleza molecular intrínseca 
(Gen-D). Además, el foco de la investigación son los facto- 
res contextuales de los que depende que haya trascripción de 
genes, qué productos se derivan de ellos y qué proceden a 
hacer esos productos, y por tanto es improbable que esos fac- 
tores sean sistemáticamente ignorados. En cambio, cuando el 
foco recae sobre niveles más altos de organización biológica 
y sobre todo cuando se informan resultados a la comunidad 
más amplia, hablando relajadamente de información se lle- 
ga casi inevitablemente a fusionar el Gen-P con el Gen-D y 
al malentendido resultante que discutimos arriba (Griffiths, 
2002; Moss, 2002). 

Para casi todos sus propósitos, los biólogos evolutivos 
trabajan con una concepción parecida a la del Gen-P. Les 
interesa la relación entre la variación a lo largo del tiempo 
de las frecuencias de los genes en las poblaciones y los cam- 
bios en los fenotipos que se manifiestan en los individuos 
que componen esas poblaciones. La concepción del Gen-P 
encarna las relaciones estadísticas del tipo relevante. Sin 
embargo, el término “concepto del gen evolutivo” normal- 
mente está asociado a una idea muy diferente, introducida 
por George C. Williams (1966) y elaborada por Richard 
Dawkins: “Cualquier tramo de ADN que empiece y termine 
en puntos arbitrariamente elegidos en el cromosoma, puede 
considerarse que compite con tramos alelomórficos para la 
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región cromosómica en cuestión” (Dawkins 1982, p. 87). El 
propósito del concepto del gen evolutivo es hacer abstracción 
de las complejidades de la relación entre gen y fenotipo. Se 
presupone que la herencia de secuencias de ADN subyace 
a todos los fenómenos hereditarios de interés para la evolu- 
ción. El cambio de la secuencia de ADN en el tiempo puede 
describirse exhaustivamente empleando el formalismo de 
la genética de poblaciones y el concepto de gen evolutivo. 
Esto se hace cargo del nivel molecular, dejando al biólogo 
evolucionista en libertad para estudiar la evolución de carac- 
teres fenotípicos utilizando el formalismo de la genética de 
poblaciones, sin preocuparse de la relación entre genes mo- 
leculares y estos caracteres fenotípicos. Sin embargo, como 
muchos críticos pronto señalaron, la aptitud para describir 
retrospectivamente los cambios ocurridos en la composición 
del genoma no es lo mismo que la aptitud para explicar o pre- 
decir esos cambios. Kim Sterelny y Griffiths concluyen que, 
en Sus respuestas a estos críticos, Dawkins en efecto abando- 
nó el concepto del gen evolutivo (Sterelny € Griffiths 1999, 
pp. 79-82). La definición del gen con que lo reemplazó es una 
amalgama del Gen-P y el Gen-D; como esta, por derecho pro- 
pio, no goza de mayor aceptación en la comunidad biológica, 
no la hemos considerado en este estudio. También Williams 
ha avanzado desde su definición de 1966 y ahora apoya una 
versión muy radical de la concepción informática del gen. 
Basándonos en la literatura aquí descrita, propusimos tres 
hipótesis. 
Hipótesis 1. Esperábamos ver una fuerte divergencia entre los 
biólogos moleculares y los que estudian la evolución, en vista 
del énfasis que la primera disciplina pone en la investigación 
de la naturaleza intrínseca, estructural del gen, mientras que 
la segunda destaca a los genes como marcadores de efectos 
fenotípicos. En particular, esperábamos que los biólogos mo- 
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leculares se resistiesen a identificar el gen únicamente por 
sus aportes a niveles relativamente distantes de expresión 
génica. A la inversa, esperábamos que los estudiosos de la 
evolución se resistiesen a tratar a dos secuencias similares de 
ADN como el mismo gen, si conducen a resultados diferen- 
tes para el sistema mayor en que están incrustadas. 
Hipótesis 2. También esperábamos que los biólogos del desa- 
rrollo y los biólogos de la evolución discrepasen, y que estos 
subrayaran la relación predictiva entre genes y fenotipos, 
mientras que aquellos acentuaban la naturaleza intrínseca 
del gen como objeto molecular y los efectos contextuales so- 
bre la expresión génica. Por consiguiente, esperábamos un 
mayor apoyo para la concepción informática del gen de parte 
de los evolucionistas. 

Hipótesis 3. Esperábamos que los biólogos del desarrollo se 
inclinasen menos que los (otros) biólogos moleculares ha- 
cia el Gen-P de Moss y la concepción informática del gen. 
Esperábamos que los biólogos del desarrollo se inclinasen 
hacia las concepciones que destacan la contingencia y la 
dependencia del contexto, tales como el Gen-D de Moss y 
varias concepciones del gen orientadas hacia el desarrollo 
que recogimos en la literatura sobre la biología evolutiva del 
desarrollo. 


Aparte de estas hipótesis específicas que, como es obvio, es- 
tán dirigidas en particular a poner a prueba algunas de las 
ideas de Lenny Moss, considerábamos este estudio como ex- 
ploratorio y nos interesaba ver qué sugerían las respuestas 
respecto del estado general del concepto de gen en la biolo- 
gía contemporánea. También examinamos los efectos de la. 
edad y del género. 
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3. Métodos 


3.1. Reclutamiento de los sujetos 


Los sujetos eran biólogos científicos que ya habían obtenido 
su doctorado. Utilizamos la lista de miembros de una red 
de investigadores en genómica y bioinformática que abarca 
todo el campus de la Universidad de Sydney y suplemen- 
tamos esta lista examinando los sitios web de las unidades 
académicas donde estaban ubicados los miembros de la lista. 
Esto produjo una lista de 250 sujetos potenciales, que trabaja- 
ban en biología, bioquímica, agronomía, ciencia veterinaria, 
medicina, farmacología y química. Estos científicos recibie- 
ron un cuestionario y una carta informativa que explicaba en 
términos generales el objetivo del estudio. Recibimos unas 
ochenta respuestas completadas correctamente, un porcen- 
taje razonable si se piensa que no teníamos ningún contacto 
previo con los destinatarios de nuestro correo. 


3.2. Diseño del cuestionario 


El cuestionario constaba de tres secciones. La primera parte 
estaba diseñada para determinar el campo de investigación 
del sujeto, la segunda hacía preguntas directas sobre el con- 
cepto de gen y la tercera pedía que se aplicara el concepto de 
gen en casos específicos. La primera sección del cuestiona- 
rio (Sección A) recogía datos personales sobre la formación 
profesional, experiencia investigativa y campo actual de in- 
vestigación de los sujetos, así como su edad y género (Cuadro 
I, P. 202). 

Las cinco preguntas en la Sección B del cuestionario 
(Cuadro 2, p. 204) se referían directamente a la definición del 
gen, la función del gen y el valor metodológico del concepto 
de gen. Las alternativas múltiples propuestas para cada pre- 
gunta fueron diseñadas para captar las diversas concepciones 
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Sección A del cuestionario. Empleada para agrupar los sujetos por área, 
edad y género. Se permitían múltiples selecciones. 


1. Ubicación disciplinaria actual 2. Área en que se formó 


a. Medicina a. Medicina 

|. Medicina molecular |. Medicina molecular 
11, Oncología II. Oncología 

111. Bioquímica 111. Bioquímica 


IV, Farmacología 


IV. Farmacología 
V, Enfermedades infecciosas 


V. Enfermedades infecciosas 


b. Bioquímica b. Bioquímica 
|. Molecular |. Molecular 
11, Celular Il. Celular 

III. Proteínas 111. Proteínas 


IV, Metabolismo 


IV, Metabolismo 
c. Ciencias biológicas 


c. Ciencias biológicas 


|, Genética |. Genética 

II. Desarrollo II. Desarrollo 

III. Evolución, Taxonomía III. Evolución, Taxonomía 
IV. Ecología IV, Ecología 


V. Microbiología 

d. Agricultura 

|. Genética agrícola 

Il. Genética animal 

III. Ciencia animal 

IV. Crianza de plantas 
e. Ciencia veterinaria 


Y. Microbiología 

d. Agricultura 

|. Genética agrícola 

Il. Genética animal 

111. Zoología agrícola 
IV. Crianza de plantas 
e. Ciencia veterinaria 


f. Farmacología f. Farmacología 
g. Otra g. Otra 
3. Grado y disciplina 4a. Género 4b. Edad 
Bachillerato o equivalente en... 1. femenino 1. 20-34 
Grado superior distinto de 2. masculino 2:35-49 
Ph.D. en... 3. 50-70 


Ph.D. defendido en... 


del gen discutidas en la literatura. Para cada concepción em- 
pleamos un número de formulaciones diferentes con el fin de 
evitar efectos superficiales, como la antipatía a ciertas palabras 
o frases. La redacción efectiva de muchas de las respuestas al- 
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ternativas se copiaron, o adaptaron con leves modificaciones, 
de la literatura y de sitios web dedicados a la genómica, para 
evitar que se objete que hemos representado mal las ideas 
relevantes o intentado influenciar las respuestas mediante for- 
mulaciones sesgadas.'? Cada pregunta ofrecía una alternativa 
“Otro”, bajo la cual el sujeto podía entregar una respuesta re- 
dactada con sus propias palabras, pero no se obtuvieron datos 
útiles por esta vía. 

Esta sección del cuestionario contenía tareas de “elección 
libre” y de “elección forzada”. Las primeras requerían que el 
sujeto indicara para cada pregunta todas las respuestas alterna- 
tivas con las que se hallasen de acuerdo. Las últimas requerían 
que el sujeto eligiera entre las alternativas propuestas la res- 
puesta única que juzgase Óptima. Las tareas de elección libre 
estaban diseñadas para reconocer si los sujetos individuales 
podían conceptualizar los genes de más de una manera. Las 
tareas de elección forzada buscaban revelar algunas de las 
preferencias de los sujetos y contribuyeron a aumentar la va- 
riancia cuando las respuestas de libre elección no lograban 
exhibir diferencias significativas entre los grupos de sujetos. 

La Sección C del cuestionario (Cuadro 4) se basó en el di- 
seño de un estudio informal con 1o sujetos encuestados, que 
Rob C. Knight realizó en Nueva Zelandia. Esta sección empleó 
preguntas indirectas, pidiendo a los sujetos que aplicasen su 
concepción del gen, en vez de contestar preguntas acerca de 
ella. Se les dio a los sujetos 22 ejemplos de formas específi- 
cas en que dos secuencias de ADN pueden diferir entre ellas 
y se les preguntó, en cada caso, si estas secuencias eran dos 
copias del mismo gen. 


10 Una versión completamente anotada del cuestionario, que indica estas 
fuentes, figura entre los documentos asociados al presente ensayo en el sitio 
web http://philsci-archive.pitt.edu. 
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Cuadro 2 


Sección B del cuestionario. En la tarea de selección libre, se pidió a los 
sujetos que marcaran todas las alternativas aceptables como respuesta. 
En la tarea de selección forzada se les pidió que eligieran la alternativa 
mejor. Se omite la alternativa “Otro” incluida en cada pregunta. 


1. En pocas palabras: ¿qué es un gen? 
1. Lo que hace la diferencia entre dos fenotipos. 
2. Cualquier secuencia de ácido nucleico. 
3. Una secuencia de ácido nucleico con estructura característica. 
4. Una secuencia de ácido nucleico con una función característica. 
5. Un portador de información hereditaria. 
6. Un recurso para el desarrollo. 


2. ¿Cuál es la función biológica de un gen? 
1. Causar un resultado fenotípico. 
2. Determinar un resultado fenotípico. 
3. Codificar la estructura primaria de una proteína. 
4. Proveer un recurso para el desarrollo, a la par con otros recursos 
(epigenéticos y ambientales), para la construcción del organismo. 
5. Canalizar y reinforzar propensiones epigenéticas, en vez de espe- 
cificar alteraciones acumulativas en la morfología. 
6. Desencadenar y orientar la expresión de capacidades morfoge- 
néticas latentes. 
7. Es un mecanismo para resguardar el desarrollo de fenotipos esta- 
blecidos y ecológicamente exitosos, amortiguando las perturbaciones 
ambientales y el ruido metabólico. 
8. Es una parte funcional de un programa de desarrollo escrito en la 
secuencia de las bases nucleótidas. 


3. ¿Qué hace que dos genes sean “homólogos”? 
1. Ambos derivan de un mismo gen ancestral (son ortólogos). 
2. Ambos tienen una secuencia de nucleótidos idéntica. 
3. Ambos producen productos moleculares funcionalmente equiva- 
lentes. 
4. Ambos están localizados en sitios homólogos en cromosomas ho- 
mólogos. 
5. Ambos son capaces de recombinarse entre ellos en la práctica. 
6. Ambos son capaces de recombinarse entre ellos en teoría (son 
físicamente compatibles). 
7. Ambos derivan de la duplicación de un gen (son parálogos). 
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4. ¿Cuál es el valor metodológico del concepto de gen? 
1. Un gen tiene utilidad instrumental para predecir una manifesta- 
ción fenotípica. 
2. Es un concepto central de la evolución que permite (¡) una defini- 
ción breve de evolución como cambio en la frecuencia de los genes 
y (ii) una concepción general de la evolución como selección de ge- 
nes. 
3. Estudiar el rol biológico de un gen particular, lo que implica ubicar- 
lo dentro de los contextos en que está biológicamente activo, ayuda 
a elucidar las complejas vías moleculares en que es un factor inte- 
ractivo. 
4. Es un punto de entrada conveniente a módulos funcionales multi- 
moleculares conservados, entendidos como unidades de desarrollo, 
morfología, variación e innovación. 
5. La función del término 'gen' es recordar a los genetistas modernos 
qué es lo que hace “interesante” una región de ácido nucleico, o que 
constituye una “estructura significativa” dentro del genoma. 
6. Un gen llama nuestra atención sobre una colección de dominios 
funcionales útiles (exones) que pueden combinarse de diferentes 
maneras. 
7. Un término cómodo y versátil cuyo significado se determina según 
el contexto en que se usa. 


5. Hablando más largamente: ¿qué es un gen? 
1. La unidad funcional y física de la herencia trasmitida del progeni- 
tor a su progenie. 
2. Un tramo de una secuencia de ADN que codifica una proteína par- 
ticular que tiene una función particular. 
3. Un paquete de información que contiene e implementa una ins- 
trucción particular. 
4. Un gen se define por su relación con un fenotipo, no importa cuáles 
sean la secuencia molecular específica y el conjunto de mecanismos 
de desarrollo involucrados. 
5. Un recurso para el desarrollo definido por su secuencia molecular 
específica y su capacidad como plantilla funcional, pero indetermina- 
do con rspecto a los resultados fenotípicos a los que contribuirá. 
6. Un segmento de cromosoma. Algunos genes dirigen la síntesis de 
proteínas, otros tienen funciones regulativas, 
7. Un proceso que incluye secuencias de ADN y otros componentes, 
que partipan en la expresión de un determinado producto polipéptido 
específico para cierto momento y cierto tejido. 
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8. Cualquier tramo de ADN, que comienza y termina en puntos arbi- 
trariamente escogidos del cromosoma y que se segrega y recombina 
con una frecuencia apreciable. 

9. Una unidad funcional y parte de los procesos que especifican la 
organización celular e intercelular. Está definida por la acción de un 
complejo sistema autorregulado para el cual el ADN heredado pro- 
porciona la materia prima decisiva. 


nn — 


3.3. Definiendo grupos 

Las tres hipótesis presuponen la existencia de grupos de 
biólogos más o menos claramente identificables que difie- 
ren significativamente en sus opiniones sobre los genes. 
Utilizando las respuestas a la Sección A del cuestionario 
(Cuadro 1), defnimos los tres grupos de biólogos que figuran 
en nuestras hipótesis —“molecular”, “del desarrollo” y “de la 
evolución”. Un cuarto grupo de “biólogos del organismo en- 
tero” no reveló diferencias significativas y no será comentado. 
Nuestras definiciones operacionales de los biólogos molecu- 
lares, del desarrollo y de la evolución eran combinaciones 
booleana de respuestas a las preguntas de la Sección A, basa- 
das en nuestra intuición sobre el tipo de científico que cabe 
esperar encontrar en ciertas (sub-)disciplinas, departamentos 
y campos de investigación.” Esencialmente, cualquiera que 
marcara “biología del desarrollo” como área de formación o 
de doctorado, o como ubicación disciplinaria /investigación 
actual era clasificado como miembro del grupo “desarrollis- 
ta”, mientras que el grupo “molecular” tenía la mayor parte 
de su formación y su trabajo en bioquímica o biología mo- 
lecular, y un “evolucionista” tenía que marcar “evolución” o 
“taxonomía” o “ecología” como ubicación actual o como for- 


1 Las definiciones figuran en uno de los documentos asociados al presente 
ensayo en el sitio web http://philsci-archive.pitt.edu. 
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mación. Como era predecible, estas definiciones generaron 
grupos que se traslapaban. Como nos interesaba mantener 
un número adecuado de sujetos, los casos que quedaron en 
la intersección de dos grupos fueron examinados uno a uno 
y asignados a un solo grupo en virtud de una apreciación 
subjetiva del patrón general de sus respuestas a la Sección 
A. Este proceso se completó antes de examinar las Secciones 
B y C del cuestionario a fin de que la distribución de los su- 
jetos en grupos fuese independiente de sus opiniones sobre 
el concepto de gen. 


3.4. Análisis de datos 

Los tamaños de las muestras de algunos de nuestros grupos 
(sobre todo, el “evolucionista”) eran pequeños. Ello no inva- 
lida los resultados que informaremos más adelante, puesto 
que las medidas estadísticas utilizadas son apropiadas para 
muestras pequeñas y grupos de desigual tamaño. Ello no 
obstante, resultados que se basen en muestras tan pequeñas 
deben considerarse sugestivos más bien que definitivos, y 
tomarse como base para nuevos estudios. 

Para nuestro análisis empleamos tests apropiados para da- 
tos categóricos, que se basan todos en tabulación comparativa 
(cross-tabulation). Utilizamos el x? (ji-cuadrado"?) para deter- 
minar la presencia de una asociación entre nuestras variables 
independientes (clases de biólogos) y las variables depen- 
dientes (diversas concepciones del gen). Nuestra medida de 
la fuerza de la asociación en muchos de nuestros casos de 
elección libre (que pueden representarse mediante una tabla 
de contingencia bivariante) fue el coeficiente Dd [pronúnciese 


12 La grafía común “chi-cuadrado' proviene del alemán, donde la combinación 
de letras chi se pronuncia como la nuestra ji. La consonante griega x no es 
otra que la gutural que llamamos jota. [N. del T.] 
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fi]. En tales casos simétricos, con una muestra suficientemen- 
te grande, Dd simula el coeficiente de correlación, en cuanto 
tiene un valor máximo 1 (correlación perfecta) y un valor 
mínimo o (ninguna asociación), y puede entonces interpre- 
tarse como una versión simétrica de la diferencia porcentual. 
Pero muchas de nuestras tablas de contingencia envolvían 
variables con más de dos valores (por ejemplo, las tareas de 
elección forzada) y muestras pequeñas. En estos casos  pue- 
de ser infinitamente mayor que 1 (lo que no se presta para 
una fácil interpretación del test en términos de fuerza de aso- 
ciación). Preferimos entonces otro test estadístico diseñado 
para grupos de tamaño desigual y muestras pequeñas, el co- 
eficiente V de Cramér, que da una buena normalización de o 
a 1, cualquiera que sea el tamaño de la tabla y de la muestra. 
Vale la pena observar que, como el coeficiente D y el V de 
Cramér son ambos medidas simétricas, tienden a subestimar 
las relaciones asimétricas entre la variable independiente y 
la dependiente. Asimismo, mientras más desiguales sean las 
marginales, tanto más subestimará V una asociación. 

Con respecto a la significancia de los resultados, hemos 
seguido la convención, dividiendo nuestros resultados entre 
aquellos que son significantes al nivel 0,05 (5%), aquellos 
que son significantes al nivel o,1 (10%), e informando otras 
asociaciones como no significantes (“ns”). A menudo, el fra- 
caso en lograr el nivel deseado de significación puede reflejar 
la falta de poder estadístico de este estudio debido a la peque- 
ñez de las muestras. Por la misma razón, la ausencia de una 
asociación en las tablas de resultados que siguen no cons- 
tituye una buena evidencia de que las variables en cuestión 
sean mutuamente independientes. 
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4. Resultados 


4.1. El estado actual del concepto de gen 


Las respuestas sugieren que el concepto molecular clásico 
de gen sigue operando para los biólogos como un importan- 
te punto de partida en la conceptualización del gen. Cuando 
se les pidió a los sujetos que indicaran la función biológi- 
ca de un gen, la respuesta alternativa correspondiente a la 
clásica conceptualización molecular fue, con mucho, la más 
popular, a saber: 2.3 Codificar la estructura primaria de una 
proteína. (Elección libre: 92%; elección forzada: 63%; las 
frases en cursiva están tomadas del cuestionario; cf. la lista 
completa de preguntas y respuestas en el Cuadro 2, p. 204). 
Análogamente, cuando se les pidió a los sujetos que eligieran 
entre varios enunciados que proponían definiciones de gen, 
la respuesta alternativa correspondiente a la conceptualiza- 
ción molecular clásica obtuvo la segunda mayoría: 5.2. Un 
tramo de una secuencia de ADN que codifica una proteína par- 
ticular que tiene una función particular. (Elección libre: 89%; 
elección forzada: 24%). Esta es la definición ofrecida por el 
sitio web del Instituto Nacional (australiano) de Investigación 
del Genoma Humano, de modo que el alto grado de acuerdo 
quizás no sea sorprendente. Sin embargo, la respuesta más 
popular a esta pregunta fue una amplísima definición men- 
deliana (o incluso premendeliana): 5.1. La unidad funcional y 
física de la herencia trasmitida del progenitor a su progenie. 
(Elección libre: 89%, elección forzada: 43%). La significancia 
de este hallazgo se explica en la próxima sección. 

En el conjunto de frases más breves pensadas para resu- 
mir lo que es el gen, la segunda mayoría correspondió una 
vez más a una alternativa ajustada al espíritu del concepto 
clásico del gen molecular: 1.4. Una secuencia de ácido nucleico 
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con cierta función característica. (Elección libre: 79%, elección 
forzada: 35%). Sin embargo, la más popular entre estas fra- 
ses breves fue: 1.5. Un portador de información hereditaria. 
(Elección libre: 87%, elección forzada: 44%). De modo pues, 
que al menos como abreviatura, la concepción informática 
del gen tiene vigencia entre los biólogos activos. En respuesta 
a la pregunta más exigente “¿Cuál es el valor metodológico 
del concepto de gen?>”, la alternativa más popular fue: 4.3. 
Estudiar el rol biológico de un gen particular, lo que implica ubi- 
carlo dentro de los contextos en que está biológicamente activo, 
ayuda a elucidar las complejas vías moleculares en que es un fac- 
tor interactivo. (Elección libre: 77%, elección forzada: 36%). 
Esto sugiere que las complejidades de la causalidad genética 
son hechos sobresalientes para los biólogos activos. 


4.2. Resultados clasificados por edad y género 


Se clasificó a los sujetos en tres grupos etarios: 20-34, 35-49 
y 50-70; y en dos grupos de género: masculino y femenino. 
Varias respuestas estuvieron correlacionadas con el género; 
pero la asociación desapareció al tenerse en cuenta la asocia- 
ción entre edad y género. En promedio, los sujetos femeninos 
eran mucho más jóvenes que los masculinos. El grupo etario 
20-34 contenía el 33,3% de los sujetos femeninos, pero solo el 
14% de los sujetos masculinos; el grupo etario 35-49 contenía 
el 54,2% de los femeninos y el 40,4% de los masculinos; el 
grupo etario 50-70 contenía sólo el 10,3% de los femeninos, 
pero el 45,6% de los masculinos. Para la pregunta sobre el 
valor metodológico del concepto de gen, los sujetos de mayor 
edad favorecieron dos enunciados llamativamente pluralistas 
y deflacionarios: 4.5 La función del término gen' es recordar a los 
genetistas modernos qué es lo que hace “interesante” una región de 
ácido nucleico, o constituye una “estructura significativa” dentro 
del genoma, y 4.7 Un término cómodo y versátil cuyo significado 


se determina según el contexto en que se usa. Los sujetos mayo- 
res también se inclinaron a aceptar un tercer enunciado que 
ubicaba el gen primordialmente en la biología evolutiva (4.2 Es 
un concepto central de la evolución que permite (i) una definición 
breve de evolución como cambio en la frecuencia de los genes y (ii) 
una concepción general de la evolución como selección de genes). 
En contraste con esto, los biólogos más jóvenes se inclinaron 
abrumadoramente a considerar el gen como siendo ante todo 
un objeto de interés para la biología molecular (respuesta 4.3, 
citada arriba). Los resultados se exhiben en la Fig, 1. 


- Je - 4.2 Evolucionista --0-- 4.5 Pluralista 
—a— 43 Molecular  ---: DN 4.7 Pluralista 


% de acuerdo 


24-34 35-49 50-70 


Fig. 1. Resultados relativos a la edad para la tarea 
de elección forzada en la Sección B, Pregunta 4. 
Asociación 0,625; significancia 0,012, 

Ver los detalles en el texto y en el Cuadro 2. 


Ya señalamos que, cuando se les pedía elegir entre enun- 
ciados largos con definiciones de gen, los sujetos preferían 
predominantemente ya sea el concepto clásico del gen mole- 
cular en una formulación obtenida del Instituto Nacional de 
Investigación del Genoma Humano, de Australia (5.2), o una 
definición mendeliana (o incluso premendeliana) muy vaga 
del gen como unidad de la herencia (5.1). Ocurrió que estas 
dos definiciones estaban muy fuertemente asociadas con la 
edad: los sujetos más jóvenes favorecían la definición “mole- 
cular” y los sujetos mayores la definición “(pre)mendeliana” 


(Fig. 2). 


---4e--- 51 (Pre)mendeliano 
—E 5.2 Molecular 
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% de acuerdo 


24-34 35-49 50-70 


Fig. 2. Resultados relativos a la edad para la tarea 
de elección forzada en la Sección B, Pregunta 4. 
Asociación 0,590; significancia 0,009. 

Ver los detalles en el texto y en el Cuadro 2. 
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El hecho de que los biólogos mayores se inclinen más a 
asignarle al gen un papel en la teoría de la evolución se debe 
probablemente a que los biólogos focalizados en la evolución 
estaban concentrados en el grupo etario más viejo, lo que a su 
vez se debe a que en las últimas décadas los departamentos 
con ese enfoque han estado creciendo —si es que han creci- 
do— mucho más lentamente que aquellos con un enfoque 
molecular. Pero la constatación de que los biólogos mayores 
tienen una visión más pluralista del gen no puede desechar- 
se del mismo modo. Sospechamos que el pluralismo es una 
genuina función de la edad, lo que cabía tal vez esperar, en 
vista de la regularidad con que las ideas dilectas acerca del 
gen han solido derribarse en los últimos cincuenta años. 


4.3. Resultados para la Hipótesis 1 


La Hipótesis 1 predice una fuerte divergencia entre los bió- 
logos moleculares y los biólogos de la evolución, dado el 
énfasis en la investigación de la naturaleza estructural in- 
trínseca del gen en aquella disciplina y el énfasis en los genes 
como marcadores de efectos fenotípicos en esta. En particu- 
lar, esperábamos que los biólogos moleculares se resistiesen 
a identificar un gen únicamente por sus aportes a niveles 
relativamente remotos de expresión génica. A la inversa, es- 
perábamos que los biólogos de la evolución se resistiesen 
a tratar dos secuencias similares de ADN como el mismo 
gen cuando conducen a distintos resultados para el sistema 
mayor en que están incrustadas. A la luz de esta hipótesis 
hicimos las siguientes predicciones respecto a la tarea de li- 
bre elección en la Sección B del cuestionario (Cuadro 2, p. 


204): 
Pregunta 1. El grupo molecular tiene mayor probabilidad de 
aceptar la concepción estructural del gen (respuesta alterna- 
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Test de la Hipótesis 1 con datos de la tarea de libre elección. La columna 
de la izquierda muestra las respuestas alternativas para las que prediji- 
mos aprobación por el grupo molecular (M); la columna de la derecha, 
las respuestas alternativas para las que predijimos aprobación por el 
grupo evolucionista (E). Los resultados señalados con ns no fueron 
significativos (>10% o 0,1). Los resultados destacados en negrita tie- 
nen significancia alta (<5% o 0,05); los destacados en cursiva exhiben 
asociaciones en la dirección opuesta a la predicha. 


13  M50%,E50%, ns 11  E0%,M 43%, ns 

2.3  M100%,E100%, ns 2.1v2 E0%, M 71%, .458/.002 

43 M77%,E 80%, ns 41  E40%,M 72%, ns 

46 M39%,E 40%, ns 4.2 E100%, M 46%, .342/.023 


5.2v6 M 95%, E 100%, ns 5.4 E20%, M 10%, ns 
5.5v9 M 55%, E 60%, ns 


tiva 1.3) que el grupo evolucionista. El grupo evolucionista 
tiene mayor probabilidad de aceptar la opción del Gen-P (1.1) 
que el grupo molecular. 

Pregunta 2. El grupo molecular tiene mayor probabilidad 
de aceptar la concepción clásica del gen molecular (2.3). El 
grupo evolucionista tiene mayor probabilidad de aceptar las 
variantes 2.1 v2.2 del Gen-P. (Como esta era una tarea de 
elección libre, si una misma concepción del gen estaba al 
parecer expresada por más de una respuesta alternativa, pre- 
dijimos una disyunción no excluyente —o bien a, o bien b, o 
bien ambas— como reacción del grupo relevante). 
Pregunta 4. El grupo evolucionista tiene mayor probabilidad 
de aceptar la alternativa 4.1 del Gen-P y la alternativa 4.2 es- 
pecíficamente orientada a la evolución. El grupo molecular 
tiene mayor probabilidad de aceptar 4.3 y 4.6, respuestas 
que destacan la investigación de los genes en el nivel mo- 
lecular. 
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Pregunta 5. Los biólogos de la evolución tienen mayor pro- 
babilidad de aceptar la opción 5.4 del Gen-P, mientras que el 
grupo molecular tiene mayor probabilidad de aceptar enun- 
ciados de la concepción molecular clásica (5.2 v5.6) y las 
respuestas más complejas que relacionan los genes con otros 
procesos a nivel molecular (5.5 v 5.9). 


Los resultados para la tarea de libre elección no respal- 
daron la Hipótesis 1. En vez de favorecer la concepción del 
Gen-P, enfocada al genotipo, el grupo evolucionista tendió 
a rechazarla cuando se le ofrecía explícitamente (Cuadro 3, 
p.214). Los resultados fueron similares en el caso de elección 
forzada, y no se informan aquí por razones de espacio (los 
resultados completos están disponibles en http://philsci-ar- 
chive.pitt.edu). Así pues, los resultados de la Sección B, en 
la que hicimos preguntas directas, sugieren que los biólogos 
cuya investigación está focalizada en la evolución no concep- 
tualizan los genes, en términos de sus efectos fenotípicos, de 
un modo que los distinga de los biólogos cuya investigación . 
tiene un enfoque puramente molecular. Sin embargo, las 
respuestas a las preguntas indirectas de la Sección C brindan 
un cuadro muy diferente (Cuadro 4, p. 216). 

A la luz de la Hipótesis 1, predijimos que el grupo mo- 
lecular y el grupo evolucionista responderían de distintas 
maneras a varios ítems de la Sección C del cuestionario (véa- 
se el Cuadro 4). Las preguntas 6.4, 6.5, 6.6 y 6.7 presentan 
una serie de casos en que la identidad propuesta entre dos 
secuencias de ADN se basa en que producen productos ge- 
néticos proximales idénticos, mientras que se permite que 
diverjan progresivamente sus productos más distales, cuya re- 
levancia causal para el fenotipo es más directa. Esperábamos 
que el grupo molecular clasificara a todos estos pares como el 
mismo gen, debido a su similitud proximal. Aunque ambos 
grupos debían estar de acuerdo en que 6.4 representa dos 
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Cuadro 4 


Sección C del cuestionario. Se pidió a los sujetos que di- 
jeran de cada ítem si describía o no dos copias de un 
mismo gen. Omitimos aquí la pregunta 6.8, porque en el cuestionario 
repartido contenía un error tipográfico. 


6.1 Dos secuencias idénticas de nucleótidos, que empiezan y termi- 
nan en puntos arbitrarios, en loci equivalentes de cromosomas 
homólogos en diferentes células del mismo organismo. 

6.2 Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de en loci 
equivalentes de cromosomas homólogos en diferentes células del 
mismo organismo 

6.3 Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de nucleóti- 
dos en cromosomas no homólogos del mismo organismo. 

6.4 Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de nucleóti- 
dos que llevan a la misma proteína funcional. 

6.5 Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de nucleó- 
tidos que se traducen en la misma cadena de polipéptidos, no 
importa como esta se pliegue. 

6.6 Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de nucleó- 
tidos que producen el mismo trascrito final, no importa lo que 
ocurra con este trascrito. 

6.7  Dosunidades de trascripción con idéntica secuencia de nucleóti- 
dos que producen el mismo trascrito primario, no importa lo que 
ocurra con este trascrito. 

6.9 Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de nucleóti- 
dos cuyo trascrito final contiene exones empalmados de un modo 
diferente. 

6.10 Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de nucleó- 
tidos, uno de los cuales tiene sus exones revueltos en el trascrito 
final (como ocurre en los ciliados). 


copias del mismo gen, esperábamos que el grupo evolucio- 
nista rechazase el aserto de que las secuencias descritas en 
6.5, 6.6 y 6.7 son pares de copias del mismo gen, por cuanto 
los productos distales de ambas secuencias difieren de mo- 
dos que deberían conducir a diferentes efectos fenotípicos. 
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611 


6.12 


6.13 


6.14 


6.15 


6.16 


6.17 


6.18 


6.19 


6.20 


6.21 


6.22 


Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de nucleó- 
tidos, con diferentes promotores pero con idénticos niveles de 
trascripción. 


Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de nu- 
cleótidos, con diferentes promotores y diferentes niveles de 
trascripción. 


Dos unidades de trascripción que difieren únicamente en una sola 
mutación silenciosa. 


Dos unidades de trascripción que difieren en un número de muta- 
ciones silenciosas, que no afectan el nivel de expresión. 


Dos unidades de trascripción que difieren en un número de mu- 
taciones silenciosas, que afectan significativamente el nivel de 
expresión. 

Dos unidades de trascripción, por lo demás idénticas, que contie- 


nen diferentes mutaciones sin sentido, las cuales en ambos casos 
destruyen la actividad catalítica de la enzima correspondiente. 


Dos unidades de trascripción que difieren de modo que se produz- 
ca una sustitución única en la secuencia de aminoácidos, pero no 
un efecto observable en el desarrollo. 


Dos unidades de trascripción con secuencias idénticas, que sin 
embargo producen diferentes polipéptidos debido a diferencias en 
el código genético (por ejemplo, entre mitocondrios y núclesos). 


Dos unidades de trascripción alélicas, cuyas secuencias difieren, 
pero cuyo efecto fenotípico es el mismo. 


Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de nucleóti- 
dos, una de las cuales se encuentra en un trasposón libre, y la otra 
en ADN genómico normal. 


Dos secuencias idénticas de nucleótidos, una de las cuales es una 
secuencia codificadora activa, mientras quela otra está dividida en 
dos pedazos (no funcionales) por una inserción. 


Dos unidades de trascripción con idéntica secuencia de nucleó- 
tidos que han evolucionado independientemente en taxones 
diferentes por evolución convergente. 


También las preguntas 6.9 y 6.1o describen secuencias que 
tienen la misma secuencia de nucleótidos pero diferentes 
productos moleculares y, por eso, esperábamos que el grupo 
molecular las considerase como el mismo gen, y el grupo 
evolucionista las tratase como genes diferentes. A la inversa, 
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Cuadro 5 


Test de la Hipótesis 1 con datos de la sección indirecta. En este cuadro, 
esperábamos obtener un mayor nivel de aprobación entre los biólo- 
gos moleculares para todas las alternativas excepto la última (6.19). 
Celdillas de resultados: los números que siguen a una letra M o E indi- 
can el porcentaje de respuestas afirmativas en el grupo representado 
por esta letra; las fracciones a la derecha de esos porcentajes indican 
la fuerza (0-1) y la significancia (0-1) de la asociación. Los resultados 
marcados con 'ns' no fueron significantes (>10% o 0,1). Se destacan en 


negrita los resultados de alta significancia (<5% o 0,05). 


RESPUESTAS PREDICHAS PARA EL GRUPO MOLECULAR 


A E | 
0,389/ 
0, 
6.5 | 66% 0% /0,006 6.6 
0,358/ 
6.7 60% 0% /0,012 6.9 
6.10 35% 0% ns 


PREDICCIONES PARA EL GRUPO EVOLUCIONISTA 
619 E20% M16% ns 


6.19 describe secuencias que difieren en el nivel molecu- 
lar pero tienen el mismo efecto sobre el genotipo, un caso 
inequívoco del mismo Gen-P, y esperábamos que el grupo 
evolucionista aceptase esto como un caso de un mismo gen 
y que el grupo molecular lo rechazase. 

En contraste con los resultados para las preguntas directas 
de la Sección B, los obtenidos para las preguntas indirec- 
tas de la Sección C respaldaron la Hipótesis 1 (Cuadro s, p. 
218). El patrón de las respuestas a las preguntas 6.s, 6.6 y 
6.6 muestra que el grupo evolucionista responde significa- 
tivamente con mayor vigor que el molecular a los cambios 
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A 


en la función distal. Las respuestas a 6.1o y 6.19 difirieron 
de la orientación predicha, aunque la diferencia no fue esta- 
dísticamente significativa. Sin embargo, el hecho de que en 
las preguntas directas el grupo evolucionista estuviera me- 
nos dispuesto que el molecular a aceptar las concepciones 
pertinentes al Gen-P, mientras que aquí esta posición apa- 
rentemente se invierte, nos induce a considerar que estos 
resultados insignificantes son en alguna medida sugestivos. 
La notoria diferencia entre los resultados de la Sección B 
y de la Sección C del cuestionario nos induce a proponer 
una nueva hipótesis, a saber, que el grupo evolucionista cree 
explícitamente que los genes son entidades moleculares y 
deben definirse e investigarse a ese nivel y, sin embargo, 
cuando se les pide que piensen sobre casos concretos, em- 
plean una concepción de Gen-P que hace abstracción de las 
diferencias al nivel molecular y atiende a los efectos fenotípi- 
cos. Esperamos investigar esta hipótesis en el futuro. 


4.4. Resultados para la Hipótesis 2 


La Hipótesis 2 predice que los biólogos evolucionistas des- 
tacarán el Gen-P y los efectos sobre el fenotipo, mientras 
que los biólogos del desarrollo destacan el Gen-D y los efec- 
tos contextuales sobre la expresión génica. Por consiguiente, 
también esperábamos un mayor respaldo de la concepción 
informática del gen por parte de los evolucionistas. 

Esta hipótesis predice que el grupo desarrollista diferirá 
del evolucionista de un modo más o menos similar a como 
difiere del grupo molecular. Por tanto, predijimos un patrón 
de respuestas de estos grupos a la tarea de libre elección de 
la Sección B del cuestionario (Cuadro 2, p. 204), similar a la 
que predijimos para los grupos molecular y evolucionista al 
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Cuadro 6 


Test de la Hipótesis 2 con datos de la tarea de libre elección. La colum- 
na de la izquierda muestra las respuestas alternativas para la cuales 
se predijo un mayor nivel de aprobación por parte del grupo desarro- 
llista (D). La columna de la derecha exhibe nuestras expectativas para 
el grupo evolucionista (E). Resultados: los números que siguen a una 
letra D o E indican el porcentaje de respuestas afirmativas en el gru- 
po representado por esa letra; las dos fracciones a la derecha de esos 
porcentajes indican la fuerza (0-1) y la significancia (0-1) de la asocia- 
ción. Los resultados marcados con 'ns' no fueron significantes (>10% o 
0,1). Se destacan en negrita los resultados de alta significancia (<5% 
o 0,05). Se destacan en cursiva los resultados contrarios a la predic- 
ción enunciada. 


E50% ns . EO0O% D25% 


E20% ns E0% D63% 
/0,024 


El00% ns : E40% D75% 


E 40% 0,350 . E100% D 75% 
/0,207 
ns 


E80% ns , E20% DO% 
E40% ns 
E100% ns 
E60% ns 


E0% 0,433 
/0,118 
ns 


evaluar la Hipótesis 1 en la sección precedente. La principal 
diferencia consiste en que agregamos una preferencia de par- 
te del grupo desarrollista por algunas nociones desarrollistas 
y contextuales del gen (1.6, 2.4, 2.5, 2.6, 2.7, 5.7). Las predic- 
ciones y resultados se indican en el Cuadro 6 (p. 220). 
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Los resultados de la tarea de libre elección no respalda- 
ron la Hipótesis 2. En vez de favorecer la concepción del 
Gen-P, enfocada al fenotipo, el grupo evolucionista tendió a 
rechazarla cuando se le propuso explícitamente (Cuadro 6). 
Así, los resultados de la Sección B, donde hicimos preguntas 
directas, sugieren que los biólogos cuya investigación foca- 
liza la evolución atienden a las propiedades del gen a nivel 
molecular tan exclusivamente como los biólogos cuya inves- 
tigación focaliza el desarrollo, si no más. Pero, al igual que 
con la Hipótesis 1, de las preguntas indirectas en la Sección 
C, surge un cuadro diferente. 

A la luz de la Hipótesis 2, predijimos que los grupos desa- 
rrollista y evolucionista darían diferentes respuestas a varios 
ítems de la Sección C del cuestionario (Cuadro 4, p. 216). 
Como ya señalamos, la Hipótesis 2 predice que el grupo 


Cuadro 7 


Test de la Hipótesis 2 con datos de la sección indirecta. In este cuadro, 
mencionamos las preguntas indirectas (Cuadro 4) para las cuales es- 
perábamos obtener un mayor nivel de aprobación entre los biólogos 
del desarrollo que entre los biólogos de la evolución. Celdillas de resul- 
tados: los números que siguen a una letra D o E indican el porcentaje 
de respuestas afirmativas en el grupo representado por esta letra; las 
fracciones a la derecha de esos porcentajes indican la fuerza (0-1) y la 
significancia (0-1) de la asociación. Los resultados marcados con 'ns' 
no fueron significantes (>10% o 0,1). Se destacan en negrita los resul- 
tados de alta significancia (<5% o 0,05). 


RESPUESTAS PREDICHAS PARA EL GRUPO DESARROLLISTA 


6.5 D 33% E 0% ns 

6.6 D 67% E 20% 0,447/0,094 
6.7 D 56% E0% 0,556/0,038 
6.9 D 67% E0% 0,645/0,016 


6.10 D 56% E 0% 0,556/0,038 


221 


desarrollista diferirá del evolucionista de un modo más o 
menos similar a como difiere del grupo molecular. Por tanto, 
predijimos un patrón de respuestas de estos grupos a la tarea 
de elección forzada de la Sección C del cuestionario, similar 
a la que predijimos para los grupos molecular y evolucionis- 
ta al evaluar la Hipótesis 1. Las predicciones y resultados se 
indican en el Cuadro 7 (p. 221). 

En contraste con los resultados para las preguntas directas 
y tal como vimos en el caso de la Hipótesis 1, los resulta- 
dos para las preguntas indirectas respaldaron la Hipótesis 2 
(Cuadro 7). El patrón de las respuestas a las preguntas 6.5, 
6.6 y 6.7 exhibe al grupo evolucionista respondiendo con 
mayor vigor que el desarrollista a los cambios en la función 
distal, aunque los resultados para las dos primeras preguntas 
no logran alcanzar el nivel de significancia del 5%. Los resul- 
tados para 6.9 y 6.10 exhiben una asociación significativa en 
la dirección predicha (los resultados correspondientes para 
la Hipótesis 1 mostraron asociación en la dirección predicha, 
pero no lograron un nivel de significancia de 5%; es plausi- 
ble suponer que esto se debió a que el test carecía de poder). 
El contraste entre los resultados para las preguntas directas 
(Sección B) y las indirectas (Sección C) nos mueve a repetir 
nuestra sugerencia provisoria de que el grupo evolucionista 
cree explícitamente que los genes son entidades moleculares 
y deben definirse e investigarse a ese nivel, pero en su pen- 
samiento efectivo emplea una concepción de Gen-P que hace 
abstracción de las diferencias al nivel molecular y atiende a 
los efectos fenotípicos. 


4.5. Resultados para la Hipótesis 3 


La Hipótesis 3 predijo que los biólogos desarrollistas se incli- 
narían menos que (otros) biólogos moleculares hacia el Gen- 
P de Moss y las concepciones informáticas del gen. Esperá- 


bamos que los biólogos del desarrollo se inclinasen hacia las 
concepciones que destacan la contingencia y la dependencia 
del contexto, tales como el Gen-D de Moss y varias concep- 
ciones del gen orientadas hacia el desarrollo que recogimos 
en la literatura sobre la biología evolutiva del desarrollo. 


A la luz de esta hipótesis hicimos las siguientes predic- 
ciones para la tarea de libre elección en la Sección B del 
cuestionario (véase el Cuadro 2, p. 204): 


Pregunta 1. El grupo molecular tiene mayor probabilidad de 
aceptar la opción del Gen-P (1.1) que el grupo desarrollista, 
el cual tiene mayor probabilidad de aceptar la opción del 
Gen-D (1.6). 

Pregunta 2. El grupo desarrollista tiene mayor probabilidad 
de aceptar algunas de las opciones epigenéticas más o menos 
radicales (2.4-2.7). El grupo molecular tiene mayor probabi- 
lidad de aceptar las variantes 2.1 y 2.2 del Gen-P. 

Pregunta 4. El grupo molecular tiene mayor probabilidad de 
aceptar la alternativa 4.1 del Gen-P, mientras que el grupo 
desarrollista tiene mayor probabilidad de aceptar 4.3 y 4.6, 
respuestas que subrayan la investigación de los genes al nivel 
molecular, y también 4.4, una opción que destaca la idea de 
modularidad en el desarrollo. 

Pregunta 5. Los biólogos moleculares tienen mayor proba- 
bilidad de aceptar la opción 5.4, correspondiente al Gen-P, 
mientras que el grupo desarrollista preferiría la versión del 
Gen-D presentada en 5.5. 


Los resultados se muestran en el Cuadro 8 (p. 224). Ellos 
respaldaron ampliamente la hipótesis. Las alternativas 1.6 
y 5.5, que consideramos como manifestaciones de la con- 
cepción del Gen-D, discriminaron fuertemente entre los dos 
grupos; en el caso de la 5.5, la asociación alcanzó el nivel de 
significancia del 5%. También puede considerarse la pregunta 
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Test de la Hipótesis 3 con datos de la tarea de libre elección. La colum- 
na de la izquierda muestra las respuestas alternativas para la cuales 
predijimos aprobación por parte del grupo desarrollista (D); la colum- 
na de la derecha aquellas para las predijimos aprobación por parte del 
grupo molecular (M). Celdillas de resultados: los números que siguen 
a las letras indican el porcentaje de respuestas afirmativas en el gru- 
po representado por esa letra; las dos fracciones a la derecha de esos 
porcentajes indican la fuerza (0-1) y la significancia (0-1) de la asocia- 
ción. Los resultados marcados con 'ns' no fueron significantes (>10% o 
0,1). Se destacan en negrita los resultados de alta significancia (<5% 
o 0,05). 


1.6 D50% E50% ns 11 E0% D25% ns 
24-7 | D50% E20% ns 21v2 | E0% D63% 0,625 
/0,024 
23 D75% El00% ns 41 E40% D75% ns 
D75% E40% 0,350 42 | E100% D75% ns 
/0,207 
ns 
43 D88% E80% ns 54 | E20% DO% ns 
Cuadro 9 


Predicción de respuestas agrupadas para la Hipótesis 3. Cada celdilla 
representa la disyunción exclusiva de varias respuestas alternativas de 
elección forzada, combinadas sobre la base del atractivo que se espe- 
raba que tuvieran para cierto grupo. 


PREDICCIONES PARA PREDICCIONES PARA 
EL GRUPO DESARROLLISTA EL GRUPO MOLECULAR 
1.3, 1.4, 1.6 11,15 
2.4, 2.5, 2.6, 2.7, 2.8 212:2, 2,3 
4.3,44,4.6 41 
5.5, 5.7, 5.9 5.2, 5.3, 5.4, 5.6 


o 
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5.5 como un test del interés en la sensitividad con que la expre- 
sión génica responde al contexto. Las alternativas 1.1 y 2.1, que 
consideramos como manifestaciones de la concepción del Gen- 
P, también discriminaron fuertemente entre los dos grupos y 
la asociación de la última alcanzó significancia al nivel del 5%. 
La mayor preferencia por la conceptualización del Gen-D en 
el grupo molecular es particularmente llamativa, puesto que, 
según las Hipótesis 1 y 2 ambos grupos deberían exhibir cierta 
tendencia a preferir una conceptualización de Gen-D más que 
una de Gen-P, al menos en comparación con el grupo evolu- 
cionista. 

Empleamos las mismas cinco preguntas de la Sección B 
para someter la Hipótesis 3 a un test adicional, considerando 
las respuestas a esas preguntas en la tarea de elección forzada, 
en vez de la de elección libre. El propósito de la tarea de elección 
forzada era revelar diferencias ocultadas por la tarea de elección 
libre, en la cual es posible que opciones apenas aceptables no se 
distingan de otras sumamente favorecidas. Tal como en el caso 
de la tarea de libre elección, predijimos las respuestas que espe- 
rábamos de cada grupo para cada pregunta. Como se trataba de 
una tarea de elección forzada, en la que cada sujeto elegía una 
sola opción, en los casos en que parecía igualmente probable 
que un cierto grupo prefiriese cualquiera de varias respuestas, 
las combinamos en una sola, que consistía en la disyunción 
excluyente entre ellas.3 El Cuadro 9 (p. 224) muestra el resul- 
tado de nuestro ejercicio de agrupación y combinación de las 
respuestas de elección forzada según la Hipótesis 3. 

Tal como se esperaba, la tarea de elección forzada discrimi- 
na más fuertemente entre los dos grupos bajo estudio. Solo la 
Pregunta 4 no discriminó entre ellos. Las demás exhibieron 


13 La disyunción excluyente (o diferencia simétrica) entre dos enunciados p y q es 
el enunciado representado así en el simbolismo estándar: (p v q) a —(p A). 
Vale decir: o bien p, o bien q, pero no ambos a la vez. [N. del T.] 
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asociaciones fuertes (entre 0,430 y 0,630), con buena signi- 
ficancia (= 1%). 

En sus respuestas a la Pregunta 1, el grupo molecular ex- 
hibió una preferencia por las opciones del Gen-P y del gen 
informático (1.1 v 1.5), mientras que el grupo desarrollista 
se repartió entre las opciones del gen molecular clásico y la 
opción del Gen-D (1.3 v 1.4 v 1.6). Los resultados se mues- 
tran en la Fig. 3. 

Respondiendo a la Pregunta 2, el grupo molecular prefirió 
las concepciones del Gen-P y de la concepción molecular clá- 


% 


KM volecular O Desarrollista 
100 


Molecular Desarrollista 
esperado esperado 


Fig. 3. Resultados para la Hipótesis 3 de la 
tarea de elección forzada en la Sección B, Pregunta 1. 
Asociación 0,43; significancia 0,011. 
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sica (2.1 Y 2.2 V 2.3), mientras que más de la mitad del grupo 
desarrollista votó por una de las alternativas desarrollistas o 
epigenéticas (2.4 v 2.6 v 2.7 v 2.8), como puede verse en la 
Fig. 4. 

Para la Pregunta 5 predijimos que el grupo desarrollista 
tendría más probabilidad de elegir las alternativas que su- 
brayan el papel de los genes en un contexto más amplio del 
desarrollo (5.5 v 5.7 V 5.9), mientras que el grupo molecular 
tendría más probabilidad de elegir concepciones de Gen-P e 


Ml volecular O Desarrollista 
100 


% 50 


Molecular Desarrollista 
esperado esperado 


Fig. 4. Resultados para la Hipótesis 3 de la 
tarea de elección forzada en la Sección B, Pregunta 2. 
Asociación 0,46; significancia 0,006. 
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informáticas o alternativas que reflejen la concepción mole- 
cular clásica (5.3 v 5.2 v 5.4 v 5.6). Este patrón se observó en 
efecto (Fig. 5) y un examen más atento reveló que ningún 
miembro del grupo molecular eligió una de las alternativas 
desarrollistas. 

Las preguntas indirectas en la Sección C del cuestionario 
(véase Cuadro 4, p. 216) brindaron otro test para la Hipótesis 
3. No esperábamos que hubiera tanta diferencia entre los gru- 
pos molecular y desarrollista como entre cualquiera de ellos 
y el grupo evolucionista. Sin embargo, como la Hipótesis 3 


Ml Molecular O Desarrollista 
100 


% 50 


Molecular Desarrollista 
esperado esperado 


Fig. 5. Resultados para la Hipótesis 3 de la tarea 
de elección forzada en la Sección B, Pregunta 5. 
Asociación 0,63; significancia 0,000. 


228 


Cuadro 10 


Test de la Hipótesis 3 con datos de la sección C. In este cuadro, 
mencionamos las preguntas indirectas (Cuadro 4) para las cuales es- 
perábamos obtener un mayor nivel de aprobación entre los biólogos 
moleculares que entre los biólogos del desarrollo. Celdillas de resul- 
tados: los números que siguen a una letra M o D indican el porcentaje 
de respuestas afirmativas en el grupo representado por esta letra; las 
fracciones a la derecha de esos porcentajes indican la fuerza (0-1) y 
la significancia (0-1) de la asociación. Los resultados marcados con 
'ns' no fueron significantes (>10% o 0,1). Se destacan en negrita los 
resultados de alta significancia (<5% o 0,05). 


RESPUESTAS PREDICHAS PARA EL GRUPO MOLECULAR 


65 M66% | E27% | 0319/0021 
es M 69% D 67% ns 

67 M 61% Dac6% | ns 
618 | M20% D 0% ns 

619 | M16% D 0% AS 

620 | M46% D 10% l 0,313/0,024 


atribuye al grupo molecular una tendencia a concentrarse 
más en la similitud intrínseca entre las secuencias de ADN 
como tales, y menos en las similitudes o diferencias en un 
contexto, esperábamos que el grupo molecular estuviese más 
dispuesto a aceptar como copias de un mismo gen los pares 
de secuencias descritos en las preguntas 6.5, 6.6 y 6.7, las 
cuales introducen diferencias en etapas de la expresión gé- 
nica progresivamente más distantes. También las preguntas 
6.18 y 6.20 pusieron a prueba la cuestión de si la semejanza 
de las secuencias ahogaría otras consideraciones. Sin embar- 
go, para la pregunta 6.19, aunque ya habíamos predicho en 
otro lugar que los grupos molecular y desarrollista estarían 
menos inclinados a concepciones del Gen-P que los biólogos 
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evolucionistas, consideramos que sería sumamente impro- 
bable que el grupo desarrollista aceptase un juicio basado en 
esta concepción, pues esta abstrae y se aleja precisamente de 
los asuntos en que se concentra su investigación. Por tanto, 
predijimos que sería menos probable que el caso descrito 
en 6.19 fuese aceptado por ellos que por el grupo molecular. 
Todas las asociaciones observadas para estas diversas pregun- 
tas iban en el sentido predicho, pero solo dos de ellas fueron 
significativas (Cuadro 10, p. 229). 


5. Conclusiones, con miras a una futura investigación 

Los resultados presentados aquí dan apoyo provisional a las 
tres hipótesis. La Hipótesis 3 parece ser la más respaldada. 
Al parecer, los biólogos cuya investigación gira en torno a 
la biología del desarrollo conceptualizan los genes de un 
modo distintivo, el cual aparentemente refleja el uso que 
hacen del concepto de gen para investigar las complejas vías 
de desarrollo a través de las cuales los genes se expresan. 
Las Hipótesis 1 y 2, que sugieren, a grandes rasgos, que los 
biólogos cuya investigación gira en torno a la biología de la 
evolución, conceptualizan los genes principalmente en fun- 
ción de sus efectos sobre el fenotipo, están respaldadas en 
algunos tests, pero no en otros. El hecho de que las hipótesis 
sean respaldadas cuando se usan preguntas indirectas, pero 
no cuando se usan preguntas directas, nos induce a adelantar 
una atrayente hipótesis adicional. Proponemos que estos bió- 
logos pueden suscribir explícitamente la creencia en que los 
genes son entidades moleculares que deben ser definidos e 
investigados en ese nivel, mientras que despliegan en su pen- 
samiento efectivo sobre problemas genéticos una concepción 
del gen que prescinde de las diferencias a nivel molecular y 
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se concentra en los efectos fenotípicos.'* Esperamos poner a 
prueba esta hipótesis en una investigación futura. 

Nuestros resultados generales para toda la población de 
sujetos concuerdan con la sugerencia de Fogle de que el 
concepto clásico del gen molecular sigue operando entre los 
biólogos como una suerte de estereotipo, a pesar de los nu- 
merosos casos en que esa concepción no da una respuesta 
fundada en principios a la pregunta sobre si una determina- 
da secuencia es un gen (Fogle 2000). Considerando la vasta 
literatura psicológica sobre esta clase de estructura cognitiva 
y los procesos de razonamiento que respalda, esto sugiere 
líneas productivas de investigación futura. 

En vista del pequeño número de sujetos en el presente es- 
tudio y lo simple de los criterios empleados para agruparlos 
para el análisis estadístico, nos alienta mucho la capacidad 
del estudio para discernir diferencias entre los grupos. En 
una investigación en curso en los Estados Unidos intentamos 
aumentar en un orden de magnitud el número de sujetos y 
definir nuestros grupos según criterios más sensitivos, tales 
como las técnicas que los sujetos utilizan en sus investigacio- 
nes, la jerarquía que cada uno establece entre las revistas del 
ramo, y las reuniones profesionales a que asisten. Nuestros 
resultados indican claramente la importancia de distinguir 
entre ideas explícitas e implícitas acerca del gen. En nuestra 
investigación en curso le pedimos a los sujetos que hagan 
tareas tales como dividir un presupuesto de investigación 
limitado entre un número de proyectos de investigación pro- 


14 Raphael Falk (comunicación personal) ha sugerido que este puede ser un 
modelo general para pensar acerca de los “conceptos de gen”. Los biólogos de 
todas las áreas aceptan que hay una base material para la herencia, centrada 
en las moléculas de ADN; pero sus respectiva definición estructural (explícita 
o implícita) del gen refleja qué funciones de los elementos de ADN son 
relevantes para las cuestiones investigadas en cada área. 
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Puestos, o indicar su grado de confianza en que un resultado 
será extrapolable de un sistema modelo a otro. Estas tareas 
tienen la ventaja adicional de que proporcionan datos numé- 
ricos, más bien que categóricos, lo que permite aplicar una 
mayor variedad de procedimientos estadísticos. 
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Genes - causas - códigos 
Descifrando el privilegio ontológico del ADN 


Eva Neumann-Held 


Si tienen razón quienes dudan del privilegio causal de los 
genes ¿cómo explicar las asombrosas consecuencias de la 
manipulación de los genes, tales como la producción de mos- 
cas Drosophila con numerosas alas insertadas en múltiples 
sitios de sus cuerpos (Halder et al. 1995a, 1995b)? ¿Cómo 
podemos explicar la posibilidad de predecir resultados feno- 
típicos analizando patrones de crianza o secuencias de ADN? 
¿No fue la comprensión del poder causal de los genes lo que 
fundó nuevas estrategias (e institutos) de investigación, diri- 
gidas a indagar redes de procesos moleculares en un sentido 
más amplio? Así, Thomas Biirglin (2006) propone un lindo 
ejemplo de investigación empírica acerca de redes de genes 
que interactúan (y sus productos) que permite dar explica- 
ciones causales de procesos de desarrollo. Estos enfoques 
deberían establecer alguna suerte de “puente explicativo” 
(“explanatory bridging”) entre los enfoques genéticos típicos, 
que analizan aspectos de la heredabilidad, y la biología del 
desarrollo, que está dirigida a entender procesos biológicos 
con regulación múltiple en un organismo que se desarrolla 
(y por tanto cambia, reacciona y se ajusta constantemente). 

Por consiguiente, quienes dudan del gen (the “gene skep- 
tics”) son resistidos por aquellos que creen que vivimos en 
una nueva era de las ciencias de la vida y están seguros de que 
el ulterior desarrollo y refinamiento de los éxitos (empíricos) 
actuales conducirá a nuevos tipos de revoluciones explicati- 
vas y (bio-)tecnológicas, que nos permitirán plasmar no solo 
nuestro ambiente biótico de acuerdo con nuestros deseos, 
sino tarde o temprano nuestros cuerpos y nuestras mentes 
también. 

Cuestionar esta expectativa visionaria o fantástica rebasa el 
alcance de este ensayo. Me interesa más bien la tensión entre 
los éxitos científicos y tecnológicos de las ciencias genéticas 
y moleculares por un lado, y los argumentos conceptuales 
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y empíricos así como la evidencia contra la primacía causal 
de los genes, por el otro. Parece absurdo negar el progreso 
técnico y científico, pero al mismo tiempo encuentro muy 
convincentes los argumentos contra el genocentrismo pre- 
sentados en varios capítulos de este libro. La cuestión es 
entonces: ¿qué es lo que hace tan dificil integrar estos dos 
aspectos de la investigación empírica y teórica?" 

Creo que la dificultad surge cuando los éxitos actuales 
de los enfoques moleculares se entienden como una confir- 
mación de andamiajes conceptuales y resultados empíricos 
de enfoques genéticos que precedieron a la caracterización 
bioquímica de los “genes”. La genética clásica y la genética 
de poblaciones vinculan causalmente los mecanismos del 
desarrollo orgánico, las diferencias en los rasgos de los or- 
ganismos y el cambio evolutivo, con una “acción” de genes, 
subyacente. En cierto sentido, el concepto de gen sólo ad- 
quirió un significado (Keller 1995, p- 17) cuando se lo pudo 
referir a la molécula bioquímica ADN, que es heredada de ge- 
neración en generación (de líneas celulares o de organismos) 
y está involucrada causalmente en la producción de enzimas. 
Aquí el descubrimiento del “código genético” es un factor 
adicional que justifica que la ubicación de los mecanismos 
causales sea transferida, desde su sede un tanto abstracta en 
los genes de la genética clásica y de poblaciones, a los ge- 
nes moleculares ensamblados bioquímicamente. La razón es 
que el “código genético” permite al parecer una conceptua- 
lización conforme a la cual el mecanismo para transferir un 
Bauplan (o plano de construcción) a un proceso de desarrollo 


1  Eneloriginal, la frase “varios capítulos de este libro” (“various chapters in this 
book”) remite a Neumann-Held y Rehmann-Sutter 2006, donde se publicó el 
ensayo. Consultada al respecto, la autora me ha autorizado para conservarla, 
ahora con referencia a la presente colección [N. del T.]. 
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se instituye básicamente a través de una suerte de relación 
preestablecida entre el ADN y los procesos metabólicos. 

Resumiendo, podría decirse que, dentro del marco con- 
ceptual de las ciencias genéticas, los genes causan resultados 
en el desarrollo y en la evolución, y la razón de que lo ha- 
gan puede reducirse básicamente a la relación causal entre 
el ADN genómico y la síntesis de polipéptidos, una relación 
(pre-)arreglada y determinada por el código genético. En otras 
palabras: se supone que de algún modo el “gen molecular” 
es la explicación bioquímica de aquellos “genes” que fueron 
originalmente concebidos en el marco de otros enfoques ge- 
néticos, tales como los de la genética clásica y la genética de 
poblaciones. 

Las expresiones básicamente y de algún modo apuntan a 
la vaguedad del supuesto de un “andamiaje genético unif- 
cador”. Sostendré aquí que tales “andamiajes unificadores” 
son demasiado simplistas. Requieren que sea posible esta- 
blecer una relación sistemática entre los diferentes enfoques 
genéticos. Quiero mostrar que la construcción de tal relación 
sistemática es necesariamente muy difícil, si es que no im- 
posible. 

Así, discutiré desde un punto de vista sistemático y meto- 
dológico tres tipos de enfoque genético: la genética (evolutiva) 
de poblaciones, la genética clásica y la genética molecular. 
Mostraré que los tres difieren significativamente en su res- 
pectiva metodología teórica y empírica y, por tanto, difieren 
también en cuanto a lo que hay que explicar: el explanandum. 
Las preguntas rectoras de la primera parte de mi análisis 
son: ¿Cuál es el planteamiento explicativo dentro del cual un 
análisis (empírico y teórico) halla la “causa” en “genes”? ¿De 
qué maneras es conceptualizado el “gen” como una “causa”? 
¿Cómo se relaciona el “gen” con secuencias de ADN? 
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Pero creo asimismo que las respuestas a estas preguntas 
no bastarán para explicar la robustez de este andamiaje ge- 
nético unificado “paradigmático”. Los problemas adicionales 
y quizás aún más importantes (porque se los ha examina- 
do menos) conciernen a los supuestos sobre la “naturaleza 
epistémica” del “código genético”. Por eso, consideraré lue- 
go la noción del “código genético”, defendiendo la tesis de 
que, aunque bien podría no existir, en general no es posible 
prescindir de él. 

Mi meta es desentrañar la íntima pero problemática “cade- 
na de creencias subyacentes” que enlaza mutuamente “causas 
genéticas” (bajo distintos enfoques genéticos) y “código gené- 
tico” (como un concepto utilizado en la genética molecular). 
Pero antes tengo que introducir las nociones de “causa” y 
“efecto” en el sentido en que quiero emplearlas aquí.? 


Causa y efecto 


La “causalidad” y las explicaciones causales son ciertamente 
un tópico vigorosamente debatido en la filosofía. Con todo, 
para mi propósito basta introducir el término siguiendo las 
reconstrucciones filosóficas de D. Hartmann (1993, especial- 
mente pp. 79-82), según las cuales el concepto de causalidad 


2 Sin duda hay otros modos de distinguir, describir y evaluar los enfoques 
genéticos. Hay, por ejemplo, un sentido en que lo que considero es un 
aspecto del problema de si todos los conceptos de gen pueden reducirse a 
un concepto molecular de gen, vale decir, a detalles moleculares. Pero en 
el marco de este ensayo no es posible llevar a cabo un análisis a fondo del 
problema del reduccionismo (véase el reciente estudio de Schaffner 1998). 
Tal análisis ha sido presentado por Sarkar (1998, 2001), quien rechaza 
convincentemente esa posibilidad. Esto no implica negar la posibilidad de 
un nuevo concepto unificado de gen que subsumiera una comprensión 
molecular. Beurton (1998, 2000) propone una sugerencia bien argumentada, 
que fue analizada por Neumann-Held y Rehmann-Sutter (1999). 
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apunta a una relación particular consecutiva (usualmente de- 
finida como relación temporal), en la cual un incidente o 
estado S depende de un incidente particular S,; S, es una 
condición de S. 

Aquí vemos ya que este concepto está estrechamente li- 
gado al concepto de explicación. S puede explicarse por la 
condición S, bajo el efecto de una regla particular. A menu- 
do, sin embargo, la explicación de S requiere no solamente 
la condición S, (y una regla particular), sino un conjunto de 
condiciones S.,..., S,. Los incidentes que conjuntamente re- 
dundan en la presencia de las condiciones S.,..., S, pueden 
designarse como la causa de que ocurra S, mientras que S 
es el efecto de que ocurran S,,..., S,.+ Cada elemento S; del 
conjunto (S,,...,S,) puede ser llamado un componente de la 
causa. 

La introducción de los términos causa y efecto nos permite 
formular analíticamente la ley de causalidad: “Las mismas 
causas tienen los mismos efectos” (Hartmann 1993, p. 81).5 
El uso de las nociones de “causa”, “efecto”, “condición” y 
“componente” de una causa nos permite describir metas ex- 
plicativas y estrategias empíricas en las ciencias genéticas y 
distinguir entre ellas. 


3 Este modo de introducir explicación está, por cierto, muy próximo al llamado 
esquema de Hempel y Oppenheim (Hempel 1965), excepto en cuanto uso 
aquí el término regla y no ley natural. Este último parece implicar de suyo 
asertos ontológicos importantes, que prefiriría evitar (para una crítica, véase, 
por ejemplo, Janich 1997; en particular, pp. 59 y Ss.) 

4 Obsérvese que, con arreglo a esta sugerencia, las causas y efectos son sucesos 
(o grupos de sucesos) y no, por ejemplo, cosas, propiedades o estados (“Dinge, 
Eigenschaften oder Zustánde”—Hartmann 1993, p. 80). 

5 Además, Hartmann (1993) sostiene que el llamado principio de causalidad, 
esto es, la tesis de que cada incidente tiene una causa, no se sigue de su 
formulación de la ley de causalidad. Esto es particularmente importante 
cuando se trata de reducir razones a causas. 
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El “gen" más allá del ADN—genes evolutivos 

En la genética de poblaciones, se utilizan enfoques matemá- 
ticos y empíricos para modelar la evolución como cambio 
en las frecuencias de los alelos en una población. El concep- 
to del gen evolutivo ha sido elucidado bastante extensamente 
por G.C. Williams (1966) y más recientemente por Richard 
Dawkins (1982, 1989), en cuyos escritos se basa el análisis 
siguiente.S Según estos conceptos, un gen evolutivo sólo pue- 
de identificarse en un contexto de selección entre distintas 
variedades de rasgos del mismo tipo. Es (1) la causa de la di- 
ferencia entre los rasgos, esto es, la condición que, cuando 
cambia (muta), lleva a la expresión de un cambio en el rasgo 
correspondiente; y además (2) al suministrar la causa de es- 
tas diferentes expresiones del rasgo, también suministra una 
diferencia sobre la cual puede actuar la selección, causando 
así un desplazamiento en la distribución de los rasgos (y la 
causa subyacente) en la población. La relación puede expre- 
sarse como sigue. Primero, tenemos que describir cómo el 
cambio de S, a S,. en una condición particular conduce a un 
cambio del rasgo S en S*: 


(1) — SiS, (en el conjunto de condiciones S,,..., S,), entonces 
el rasgo S 

(2) SiS, (en el conjunto de condiciones S,,..., S,), entonces 
el rasgo S* 


El gen evolutivo es entonces una noción abstracta que sirve 
para indicar diferencias en las tasas de replicación, esto es, 
la proporción (cambiante) de S, con S;., que (debido a la se- 
lección) redunda en la proporción cambiante de S con $* 
en una población. Para mis propósitos, podemos omitir el 


6 Para un análisis más cabal del concepto del “gen evolutivo” de Dawkins, véase 
Neumann-Held 1998 y Griffiths y Neumann-Held 1999. 
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aspecto cambiante. Entonces el concepto del gen evolutivo 
asevera que el cociente entre las dos condiciones es la causa 
del cociente entre los dos rasgos, porque solo la diferencia 
entre estas condiciones causa una diferencia entre los res- 
pectivos rasgos: 


(3)  S,/S;, tiene el efecto (es la causa de) S/S* 


El punto que importa destacar aquí es que (3) no puede 
equipararse (en el modo de una ley) con ninguno de los 
enunciados siguientes: 


(4)  S; tiene el efecto (es la causa de) S 

(5) — S,, tiene el efecto (es la causa de) S* 
(6)  S;¡/S;. tiene el efecto (es la causa de) S 
(7)  S;/S;, tiene el efecto (es la causa de) S* 


Esto significa que no hay ninguna razón lógica para con- 
cluir que lo que causa una diferencia entre rasgos en un 
contexto selectivo (el gen evolutivo) es lo mismo que la cau- 
sa completa del rasgo en cuestión (y su mutación). Más bien, 
podría muy bien ocurrir que S, y S,, sean meros componentes 
de la causa de S y S*, respectivamente. Por tanto, hablar en 
este contexto de “un gen para un rasgo” (en el sentido de un 
gen evolutivo para un rasgo) debe considerarse como un modo 
chapucero de referirse abreviadamente a “aquello que causa 
una diferencia entre los rasgos bajo estudio”.? 


7 Conviene observar que lo que causa la diferencia entre rasgos no es 
necesariamente una causa de selección (piénsese en las mutaciones neutrales 
de Kimura; Kimura 1994) ni una causa putativa única de selección. Al fin 
y al cabo, la selección entre casos depende principalmente de la inserción 
en el medio ambiente (ecological embeddedness) y de la organización general 
(morfológica, fisiológica, metabólica) del fenotipo. Las diferencias fenotípicas 
son pues solo una condición (necesaria pero no suficiente) de la selección, 
Con todo, estos problemas conciernen a principios generales para modelar 
la evolución; aquí me ocupo con la cuestión de cómo un concepto de gen, 
desarrollado en el marco de la genética de poblaciones, se relaciona con otros, 
en particular con los conceptos moleculares de gen. 
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Debemos considerar ahora si los genes evolutivos necesa- 
riamente consisten en ADN. Si concebimos el gen evolutivo 
como la diferencia entre dos alelos del mismo segmento de 
ADN, se sigue que estas secuencias de ADN ni siquiera tie- 
nen que estar directamente envueltas en procesos de síntesis 
de polipéptidos; vale decir, un gen evolutivo bien podría estar 
localizado entre “marcos de lectura” (Dawkins 1982, pp. 87 
y s.) y podría ser un evento muy local, incluso un solo par 
de bases.3 Es claro, entonces, que el concepto del gen evolu- 
tivo difiere del concepto molecular, en que un gen se define 
como la secuencia que codifica un polipéptido (véase más 
adelante). 

Pero ¿cuál es la evidencia empírica de que hay una re- 
lación sistemática entre diferentes cambios en los rasgos y 
cambios en las secuencias de ADN correspondientes? Lo in- 
teresante es que debemos excluir la existencia de tal relación 
sistemática. En primer lugar, por ejemplo, distintas combina- 
ciones de secuencias de ADN pueden producir los mismos 
cambios en la expresión fenotípica. Esto significa que no cabe 
una selección entre estas diferentes clases de combinaciones 
de secuencias de ADN (Wagner 1988, 1990, 1996). Por con- 
siguiente, los genes evolutivos no tienen que corresponder a 
tramos específicos de ADN. 

En segundo lugar, basándonos en la intuición de que 
un rasgo es causado por una multitud de condiciones que 
abarcan más que ADN únicamente, es posible mostrar que 
el cambio evolutivo puede atribuirse —en principio— a 
cualquier cambio en las frecuencias de cualquiera de las con- 
diciones necesarias para desarrollar un rasgo (esto es, a los 


8 Dawkins sostiene, por razones que no puedo seguir dentro de su propio 
planteamiento, que un gen evolutivo tiene que ocupar más espacio que un 
solo par de bases (Dawkins 1982, p. 91). Para una discusión más amplia 
y más detalles, véase Neumann-Held 1998 y Griffiths y Neumann-Held 


1999- 
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recursos para el desarrollo) que redunde en la herencia estable de 
una expresión diferencial de ese rasgo (Griffiths y Gray 1994). 

En suma, la expresión gen evolutivo denota ese conjunto 
de condiciones —entre otras que son necesarias para la ex- 
presión de un rasgo— que causa una diferencia heredable en 
la expresión de ese rasgo en un escenario evolucionista. Así, 
en un caso particular, es una cuestión empírica determinar 
qué recurso para el desarrollo, qué combinación estable de 
recursos para el desarrollo desempeña el papel de “gen evo- 
lutivo”. No es posible defender un concepto según el cual, 
cuando se modelan procesos evolutivos, los “genes” tienen 
que ser secuencias particulares de ADN (aunque ciertamente 
podrían serlo), o nada más que ADN. 

Antes de terminar esta sección quiero comentar breve- 
mente una manera diferente de entender gen con vistas a 
ofrecer “explicaciones evolutivas” de rasgos, particularmente 
en la sociobiología y en la llamada psicología evolutiva. Aquí 
la referencia a “genes” y a “nuestra herencia genética” apunta 
a una concepción implícita (y a veces explícita) según la cual 
los rasgos están determinados causalmente por “genes”, con 
la implicación más o menos precisa de que estos rasgos (a 
menudo característicos de la conducta) son difíciles de cam- 
biar.? Estos planteamientos suscitan numerosos problemas 
teóricos y empíricos que han sido criticados por numerosos 
investigadores de diversas disciplinas por razones empíricas 
y teóricas.'” No quiero repetirlos aquí, pero —de acuerdo con 


9  Seofrecen explicaciones sociobiológicas para una vasta gama de fenómenos 
de la vida individual y social de animales y humanos. Con respecto a estos 
últimos, cabe pensar en la tesis de que hay “fundamentos biológicos” de las 
“reglas del matrimonio” (Thornhill 1992) y de la moral (Alexander 1987; 
Wuketits 1990). Yo incluiría aquí el “nativismo lingiíístico” que sugiere que 
la estructura del lenguaje tiene aspectos congénitos (Pinker 1994). Para una 
crítica a fondo de esta doctrina, véase Tomasello 1995. 

10 Hay numerosos análisis críticos de los métodos de la “sociobiología” y 
sus seguidores; desafortunadamente, parece que ninguna de las críticas 
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el propósito del presente ensayo— analizaré el significado del 
concepto “gen” en tales contextos a la luz de su relación con 
el “gen” entendido como formado por secuencias de ADN. 

En las exposiciones sociobiológicas, los rasgos se conciben 
como evolutivos, esto es, como resultados históricos de pro- 
cesos de selección. La selección actuó sobre condiciones que 
se cuentan entre las causas del rasgo. La causa del rasgo en 
cuestión es entonces la suma de las condiciones para ese ras- 
go, y estas condiciones han sido configuradas por procesos 
de selección. Tales condiciones pueden llamarse “genes evo- 
lutivos*”.! La principal diferencia entre los genes evolutivos 
analizados arriba y los “genes evolutivos*” consiste en que 
aquellos son “trozos y piezas” que causan una diferencia en- 
tre rasgos del mismo tipo, mientras que la segunda expresión 
se refiere a la suma de los componentes de la causa de un 
determinado rasgo como tal. Esto significa que un “gen evo- 
lutivo*” representa una abstracción ulterior a partir de una 
complicada narración etiológica de un número de “inciden- 
tes genéticos evolutivos” ligados a la configuración evolutiva 
de un rasgo en el marco de una determinada situación eco- 
lógica. De este modo, “hablar de genes” combina aquí un 
análisis evolutivo funcional —que a su vez depende en forma 
significativa de la teoría subyacente de la evolución y de las 
condiciones ecológicas presupuestas— con un supuesto sobre 
una historia causal subyacente, concerniente al mecanismo, 
la forma y la interacción de las condiciones (configuradas por 
la evolución) que producen el rasgo en cuestión. 


razonables y bien argumentadas ha impresionado al movimiento. La 
estructura de sus argumentos —aunque cuestionables y difíciles de verificar 
empíricamente— ha permanecido básicamente inalterada. Dos tratamientos 
clásicos son Rose, Lewontin y Kamin 1984, y Kitcher 1990. 

11  Elasterisco utilizado por la autora no remite a una nota, sino que sirve como 
distintivo para que esta acepción del término “gen evolutivo' no se confunda 
con la analizada en las páginas anteriores. [N. del T.] 
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Es muy importante advertir aquí que los mecanismos cau- 
sales mismos tienen que tratarse (correctamente) como una 
caja negra. Del mismo modo —y por eso mismo— no se acla- 
ra de qué están hechos esos “genes”. Sin embargo, el empleo 
de la noción “gen” al parecer nos seduce y conduce a espe- 
cular si los “genes evolutivos*” constan exclusivamente de 
ADN. Creer que esto se pueda dar por descontado puede con- 
ducir, me parece, a una confusión profunda. Por tanto, esta 
“especulación” debe tratarse con mucho cuidado. Valen aquí 
los mismos argumentos que aplicamos al tratamiento de los 
“genes evolutivos”. Si nos concentramos en la idea de que un 
“gen evolutivo*” es el conjunto de todas las condiciones que 
causan un rasgo, entonces es sumamente plausible suponer 
que un “gen evolutivo*” no puede reducirse a secuencias de 
ADN, puesto que la producción de un rasgo necesariamente 
depende de más factores que del ADN solo. (Retomaré este 
punto más adelante, en la sección titulada “Genes molecu- 
lares y resultados del desarrollo”). Además, si no podemos 
establecer una relación biunívoca sistemática entre rasgos 
y ADN, esto es, si un rasgo —aunque sea favorecido por la 
selección— puede ser producido por distintos medios, enton- 
ces la selección puede actuar sobre el rasgo, pero no sobre un 
único mecanismo causal específico subyacente. 

Por tanto, concluyo que tanto los “genes evolutivos” como 
los “genes evolutivos*” son constructos hipotéticos. El se- 
gundo concepto se refiere a un conjunto de condiciones para 
causar un rasgo, cuya existencia se explica funcionalmente 
mediante una narración evolucionista de la configuración e 
integración de sus condiciones. Las condiciones y su interac- 
ción (causal) siguen siendo una caja negra, que solo puede 
abrirse investigando los procesos de desarrollo que llevan 
al rasgo en cuestión. En contraste con el gen evolutivo, que 
puede consistir exclusivamente en ADN (como hemos visto, 
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esta es una cuestión empírica), un “gen evolutivo*” siempre 
comprende más que puro ADN, si ha de referirse a la causa 
completa (con todos sus componentes) de la presencia de un 
rasgo. Por tanto, una reconstrucción de la historia (evolutiva) 
de la génesis de un rasgo no basta para concluir que el rasgo 
en cuestión está “preestablecido” (en algunos genes) y es inal- 
terable en el curso de la historia de la vida de un individuo. 


La genética clásica y el uso de “herramientas moleculares” 
La disponibilidad de herramientas experimentales para la 
investigación molecular ha cambiado el alcance de los enfo- 
ques explicativos en las disciplinas genéticas. Como intentaré 
mostrar en esta sección y la próxima, hay una importante di- 
ferencia entre los enfoques afincados en la genética clásica 
que pueden usar herramientas de la investigación molecular 
(materia de esta sección) y los típicos enfoques moleculares 
que son empleados en la genética del desarrollo (tema de la 
sección siguiente). Entonces, lo que sostenemos es que el 
empleo de las mismas herramientas no garantiza que los 
explananda sean los mismos. 

Cabe decir que las tecnologías de la crianza son la raíz 
metodológica básica de la genética clásica (Gutmann y Janich 
1997). El desarrollo y aplicación de prácticas de crianza en 
la agricultura y la ganadería se remontan muy atrás en la 
historia de la humanidad, y tales prácticas se han usado y 
siguen usando para realzar determinados rasgos del gana- 
do, las plantas y, más recientemente, las bacterias y fagos. El 
método permite la reproducción sexual” solo entre los ejem- 
plares de un tipo que ostentan un rasgo distintivo deseado, y 


12 En las bacterias y fagos el intercambio de material genético es, por cierto, 
asexual siempre o la mayoría de las veces. 
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solo bajo condiciones altamente selectivas, de modo que solo 
sobrevivan los ejemplares que exhiban un rasgo deseado. 

En la genética clásica, la crianza se utiliza para analizar pa- 
trones de heredabilidad de rasgos morfológicos o fisiológicos 
(a veces rasgos de la conducta) y definir así fenomenológi- 
camente un gen (me refiero al gen clásico) como “factor” 
subyacente a un rasgo (Gutmann y Janich 1997, p. 19).” 
Hasta aquí, el gen es una vez más una suerte de unidad hi- 
potética (Johannsen 1911). Pragmática y empíricamente no 
es fácil hallar y definir rasgos apropiados que permitan la 
referencia a “factores” subyacentes y para los cuales sea po- 
sible formular reglas de distribución transgeneracional. Ello 
requiere no solo la estandarización de las condiciones am- 
bientales, sino también la estandarización de la constitución 
orgánica. Vale decir, los organismos requeridos tienen que 
ser “producidos” de un modo que permita analizar con éxito 
patrones de herencia en experimentos de crianza. Esta ne- 
cesidad de producir cepas apropiadas para experimentos de 
crianza fue reconocida por los primeros investigadores de la 
genética, como Mendel y Johannsen (1911).'* 

Basándonos en nuestro conocimiento actual, pregunte- 
mos de nuevo cómo esos genes clásicos podían relacionarse 
con secuencias de ADN. Comprobamos una vez más que el 
gen clásico es básicamente una caja negra. La crianza bajo 
condiciones altamente selectivas puede producir un rasgo 


13 Véase también Moss 2001. Moss llama a este gen el “Gen-P”, distinguiéndolo 
del Gen-D molecular. Moss caracteriza el Gen-P así: “Un gen-P nos 
permite hablar predictivamente sobre fenotipos, pero solo... en un número 
limitado de casos y dentro de una gama contextualmente circunscrita de 
probabilidades”. 

14 Se hallarán referencias a Mendel y un análisis metodológico de sus 
experimentos en Gutmann y Hanekamp 1996. En el marco de la investigación 
molecular actual, cabe recordar a este respecto las numerosas cepas de 
laboratorio de E. coli cuyo sistema de reparación del ADN es defectuoso, lo 
que las hace apropiadas para manipulaciones de recombinación. 
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particular —un fenotipo particular— pero este resultado no 
revela nada sobre los mecanismos envueltos en la producción 
de este rasgo. La resistencia a cierto antibiótico podría ser 
causada por un cambio metabólico en alguna vía enzimática 
imputable a una mutación del ADN (la que sería, por ejem- 
plo, S, entre las condiciones [S, le para S), o por cambios 
en la organización de las membranas o paredes celulares (por 
ejemplo, S, entre a para S).5 

Mediante el uso de nuevos métodos y nuevos organismos 
se hizo posible restringir el análisis a tipos de condiciones 
S, más específicas —y menos complejas— para S. Además 
de las técnicas de cruzamiento, se pudo disponer de técni- 
cas para producir mutaciones cromosómicas mediante rayos 
X o tratamiento químico y para analizar citológicamente 
los cromosomas.'* La aplicación de estos métodos a cepas 
apropiadas (esto es, estandarizadas) de organismos (parti- 
cularmente la Drosophila) y el análisis fenomenológico de 
los organismos hizo posible construir mapas cromosómicos 
y genéticos a través de los cuales los efectos mutacionales 
sobre rasgos pudieron asociarse o ser “mapeados” a loci. 
En cambio, estos enfoques se concentraron en los patrones 
de rasgos causados por cambios a nivel cromosómico, por- 
que el diseño experimental mismo permitía enfocar sólo 
un subconjunto de las condiciones, loci cromosómicos, que 
producen cambios fenotípicos. Aquí se introdujeron las va- 
riaciones decisivas en los loci cromosómicos, mientras que 


15 Consúltese en Jablonka y Szathmáry 1995 el tratamiento de diferentes canales 
de herencia. [La autora escribe “S, among S, for S” y “S, among S, for S”. He 
ajustado el simbolismo a la norma comúnmente aceptada; conforme a esta, 


S, denota un determinado elemento —el último— del conjunto (Ss, ¡3 00 
(S,.....S,); pero aquí la autora obviamente quiere referirse a la totalidad de 


ese conjunto—N. del T.] 
16 Aparte de T.H. Morgan, el nombre más importante relacionado con el 
desarrollo y refinamiento de este método es sin duda H.J. Muller. (Véase 


también Sarkar 2005). 
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todas las otras condiciones se mantenían tan estables como 
era posible gracias al elegante programa de crianza de las 
cepas de laboratorio. 

Nuevas condiciones experimentales, en particular la se- 
lección de otro tipo de organismo, permitió reducir aún más 
la complejidad de las relaciones de condición-causa-efecto. 
En la genética de bacterias y fagos, se utilizaron mutantes y 
experimentos de alimentación para reconstruir los pasos de 
las vías biosintéticas. Obviamente, los pasos dependían de la 
presencia de ciertos polipéptidos (enzimas), como podía in- 
ferirse de cepas mutantes que dependían de una apropiada 
suplementación alimenticia de productos intermedios para 
completar la síntesis del producto final. Esto significa que la 
capacidad de sintetizar sustancias bioquímicas particulares 
podría considerarse como un rasgo “fisiológico”, y que a tra- 
vés de un análisis fenomenológico sería posible relacionar 
cambios genéticos (cromosómicos) con la producción de po- 
lipéptidos. Básicamente estos planteamientos condujeron a 
la hipótesis llamada de “un gen-una enzima” (me refiero al 
segundo concepto clásico de gen). Es importante señalar aquí 
que la genética de fagos también opera con genes fenome- 
nológicos, puesto que, estrictamente hablando, todavía no 
tenemos una explicación de cómo “un gen” podría producir 
una enzima. Lo único que sabemos es que las variaciones 
en ciertos loci de los cromosomas son una condición (S;) que 
afecta la expresión del rasgo S, la enzima. 

Desde una perspectiva teórica, lo que hemos visto hasta 
aquí es que la restricción de la relación de condición-cau- 
sa-efecto, mediante el empleo de organismos idóneos y por 
ende de fenotipos apropiados (reducción de la complejidad) 
en un ambiente altamente estandarizado, también hace po- 
sible una nueva conceptualización del concepto subyacente 
de gen. El concepto clásico de gen abarca más condiciones 
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S, para expresar el rasgo S que el segundo concepto clásico 
de gen, aunque más no sea debido a que difiere la comple- 
jidad del rasgo investigado. Se hallará evidencia empírica a 
favor de estas consideraciones, por ejemplo, en el hecho de 
que los fenómenos de la genética clásica —tales como la ca- 
racterización de patrones de herencia como dominantes o 
recesivos, O los llamados efectos de posición— no pueden 
reducirse a una sola clase de mecanismo molecular (Gilbert 
20004, pp. 164s.). 

Sin embargo, en unos pocos casos un patrón particular 
de herencia puede imputarse a un solo polipéptido, esto es, 
a un gen único considerado como una secuencia particular de 
ADN. Aquí quiero comentar el análisis genético clásico que 
se vale de la tecnología del ADN, que nos permite asociar loci 
cromosómicos con secuencias de ADN (definidas bioquími- 
camente). En tales casos, es a menudo posible, mediante la 
aplicación de técnicas moleculares, asociar los patrones de 
herencia al nivel de las secuencias de ADN, y no solo a mapas 
cromosómicos. ¿Qué es exactamente lo que se está haciendo 
aquí? Mediante técnicas de la genética clásica hallamos en 
el nivel fenomenológico que la causa de las diferencias en la 
expresión de un rasgo orgánico particular puede asociarse 
a diferencias en los respectivos mapas genéticos y cromo- 
sómicos. Los enfoques moleculares —el secuenciamiento 
de ADN— agregan a esto un análisis bioquímico. Sabemos 
ahora que en muchos casos la diferencia en los loci cromo- 
sómicos consiste en diferencias en la estructura particular 
de la secuencia de ADN. Podríamos también ser capaces de 
contextualizar este locus en el ADN, de modo que podamos 
identificar el aporte funcional de esta secuencia de ADN en 
las vías bioquímicas de la célula; por ejemplo, en la produc- 
ción de un cierto polipéptido. Sabríamos entonces que un 
cambio particular en S; redunda en un cambio en $. Sin 
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embargo, todavía no habríamos explicado cómo se hace S, 
todavía permaneceríamos dentro del marco explicativo diri- 
gido a explicar la causa de la diferencia. 

¿Por qué es que esto importa? Es teóricamente impor- 
tante porque el “gen” —aquí una secuencia de ADN— es 
solo una condición, S,, entre otras que producen S en el ni- 
vel fenotípico. Por tanto, podemos predecir un cambio en S, 
solo si todas las otras condiciones se mantienen constantes, 
lo cual solo puede garantizarse con un diseño experimental 
estrictamente regulado y estandarizado. Pero apenas estas 
restricciones se relajan, la predicción solo es posible —en el 
mejor de los casos— de un modo estadístico. Las observacio- 
nes se tornan entonces mucho más difíciles de interpretar, 
como en la genética humana (y médica). Consideremos esto 
con más detalle. 

La genética aplicada a los humanos (afortunadamente) no 
utiliza experimentos de crianza; el método clásico se basa en 
el análisis de árboles genealógicos, que persigue patrones de 
herencia de rasgos fenotípicos particulares en las familias.” 
Además, las tecnologías moleculares permiten discernir varia- 
ciones en secuencias de ADN asociadas a rasgos fenotípicos 
particulares tales como enfermedades (hereditarias).'* Señalé 
arriba que además de la transmisión transgeneracional del 
ADN, hay varios otros canales de herencia disponibles, pero 


17 Ciertamente se aplican también otros métodos, por ejemplo, testando 
citológicamente estructuras cromosómicas. Puedo omitirlos aquí porque no 
agregan ni quitan nada a mi argumento. 

18 Dejo a un lado aquí el grave problema normativo y ético relativo a la 
cuestión de quién determina cuáles rasgos son deseables y cuáles no (Henn 
1999, 2001). Creo, con todo, que hay algunas enfermedades hereditarias 
con respecto a las cuales bien se puede asumir una preferencia general 
por prevenirlas si se dispone de una terapia apropiada. Como las medidas 
terapéuticas a veces no están disponibles, la evaluación del valor explicativo 
de los métodos diagnósticos es aún más importante. Este es el interés de mi 
aporte aquí. 
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en aras de la discusión consideraremos aquí solo casos en 
que las diferencias heredables de los rasgos han sido referi- 
das a diferencias en secuencias de ADN.'? Muy a menudo, lo 
que hallamos empíricamente es que la presencia de tales mu- 
taciones no permite predecir el rasgo; esto es, no podremos 
predecir el estallido de la enfermedad en casos individuales. 
En otras palabras, las mismas constelaciones de ADN no 
siempre resultan en los mismos patrones de rasgos, y deter- 
minados rasgos pueden producirse por una combinación de 
distintos recursos (incluso genéticos) para el desarrollo (cf. 
Wolf 1995, 1997, 2002). Aunque se pueda establecer que 
una tendencia al comportamiento agresivo en una familia 
se remonta a una mutación en la monoamina oxidasa A, la 
presencia de la mutación no permite predecir un comporta- 
miento “agresivo anormal” (véanse los asertos de Brunner et 
al. 19934, 1993b, discutidos en Neumann-Held 1997). 
Resumiendo: El asunto importante aquí es que la apli- 
cación de herramientas moleculares en el contexto de la 
genética clásica (y la genética humana) es significativa pero 
todavía de uso limitado. Aunque muchas enfermedades he- 
reditarias pueden remontarse a determinadas constelaciones 
de ADN (cambios —es decir, mutaciones— en la secuencia 
en comparación con personas sanas), los propios genetistas 
humanos subrayan que las correlaciones conocidas entre ge- 
nes y resultados fenotípicos son solo de índole estadística. 
Esto significa que a menudo no es posible hacer predic- 
ciones individuales, y que el tipo y grado de las llamadas 
enfermedades hereditarias varía enormemente porque los 


19 Cabe citar como ejemplos los patrones de metilación de ADN (Jablonka 
y Szathmáry 1995), las condiciones ambientales durante procesos 
(ermbrionarios) de desarrollo (Barker 1998, 2001), la impronta —o “huella”— 
genómica (para el estudio de un caso, véase Heutink et al. 1992; para una 
introducción general, véase Strachan y Read 1996, pp. 2015.; para un análisis 
crítico, véase también Neumann-Held 2002). 
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efectos (resultados fenotípicos) dependen de interacciones 
con otras entidades causalmente relevantes. La variación en 
tales entidades (condiciones) puede cambiar dramáticamente 
el resultado fenotípico, dejando a una mutación en un gen 
casi ineficaz al nivel fenotípico, aun en casos en que hay bue- 
na evidencia estadística de una correlación estrecha entre la 
constitución genética y el resultado fenotípico.?? 

Hemos visto hasta aquí que ni los genes evolutivos ni 
los genes clásicos se resuelven fácilmente en secuencias de 
ADN, aunque puedan hacerlo en casos singulares. Además, 
hemos visto que el planteamiento experimental y conceptual 
de ambos enfoques solo es idóneo para buscar las causas de 
diferencias entre fenotipos y —eventualmente— entre vías 
de desarrollo. 


La accesibilidad bioquímica del ADN y el código genético 

Si ahora dirigimos la mirada a los “genes moleculares”, la 
situación cambia en dos respectos. La accesibilidad experi- 
mental del ADN y su participación en reacciones bioquímicas 
parece proveer, en primer lugar, un sustrato material para 
los “genes”, y permitir, en segundo lugar, la apertura de la 
caja negra para averiguar cómo un gen afecta un rasgo. En 
otras palabras, bajo este enfoque parece posible investigar 
directamente la actividad de los genes (equiparados ahora 
al ADN) y comprender así cómo los procesos de desarrollo 
pueden entenderse causalmente al nivel molecular. Sin em- 
bargo, en la transición de las ciencias genéticas clásicas a la 
genética molecular y, con ella, en la transición del análisis 


20 No pretendo con esto negar que hay casos en los que es difícil imaginar —y 
no hay hasta la fecha evidencia empírica que confirme— que algún arreglo 
contextual podría compensar un evento mutacional en el ADN. Sin embargo, 
no veo ninguna forma estrictamente teórica (preempírica) de predecir si tales 
compensaciones son posibles o no. 
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fenomenológico al bioquímico, se ha deslizado cierta con- 
fusión conceptual. Al parecer, los investigadores evaluaban 
los resultados de estas nuevas técnicas dentro del marco de 
los anteriores enfoques genéticos y por eso los interpretaron 
como una confirmación de supuestos profundamente arrai- 
gados sobre la potencia causal de los genes para suministrar 
explicaciones mecánico-causales. Antes de que examine- 
mos estas fuentes de confusión con mayor detalle, será útil 
repasar brevemente las expectativas de explicación que las 
ciencias genéticas tenían al partir y cómo, con el correr del 
tiempo, parecían estar cumpliendo esas expectativas. 

El movimiento ascendente de la genética clásica en la dé- 
cada de 1930 empezó con la decisión explícita de Thomas 
Hunt Morgan de pasar de la investigación de procesos de 
desarrollo (embrionario), a la genética," debido a que la 
investigación del desarrollo había llegado a sus límites me- 
todológicos (véase Sarkar 2005). Con esta movida preparó el 
camino para el desenvolvimiento y utilización de la genéti- 
ca como una nueva estrategia de investigación. La pregunta 
que guía a la biología del desarrollo —¿cómo se desarro- 
lla un huevo hasta convertirse en un complejo organismo 
multicelular?— se transformó en una pregunta genética: 
¿cómo logran sus efectos los genes? Cambió la meta de la 
explicación buscada y con ella las herramientas empíricas 
respectivas; o se podría decir también, a la inversa, que al 
disponerse de nuevas herramientas empíricas se hizo posible 
formular nuevas metas explicativas. Así, esta movida estra- 
tégica en la investigación puede caracterizarse y defenderse 
como una movida instrumental. Sin embargo, y este es un 
punto importante, parece ser que el paso de la investigación 
del desarrollo a la investigación genética ya estaba provocan- 


21 El cambio de rumbo de T.H. Morgan data de 1g1o, cuando descubre una 
mutación que afecta el ojo de la Drosophila. En 1933 obtuvo el Premio Nobel 
por sus aportes a la genética. [N. del T.]. 
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do una confusión conceptual (Keller 1995, cap. 1), porque 
los genetistas empezaron a sostener que eran capaces de re- 
solver los problemas del desarrollo mediante sus métodos 
genéticos.” Obviamente, el cambio en la perspectiva y en el 
enfoque experimental condujo a cierto tipo de sistema sub- 
yacente de creencias ontológicas, según el cual los genes son 
la potencia causal más importante (si no la única) que inter- 
viene en los procesos y resultados del desarrollo. Mientras la 
genética clásica no explicaba cómo los genes afectan un rasgo 
ni qué es lo que en efecto constituye un gen materialmente, 
este “sistema de creencias” podía considerarse como una hi- 
pótesis orientadora. Esto cambió con el surgimiento de los 
enfoques moleculares. 

El advenimiento de la genética molecular puede fechar- 
se en 1944, cuando Oswald Avery descubre que el sustrato 
bioquímico de los loci genéticos consiste en ADN. Esto abrió 
las puertas a la investigación ulterior del ADN y su participa- 
ción en procesos metabólicos (de desarrollo, en un sentido 
ampliado). En este punto, la cuestión de la genética clásica 
—cómo explicar las diferencias (hereditarias) en los genoti- 
pos— pudo reducirse a la cuestión de cómo las diferencias 
en el ADN causan diferencias en los polipéptidos. 

Beadle y Tatum (1941) dieron el próximo paso empírica y 
conceptualmente importante al ofrecer, como explica Keller, 
“un tipo particular de respuesta a la pregunta sobre cómo un 
gen produce sus efectos, a saber, que él cataliza una reacción 
química específica..., fabricando una enzima. Por fin, la no- 
ción misteriosa de acción génica parecía tener un contenido 
real” (Keller 1995, pp. 17s.). 


22 En esta línea de pensamiento, es muy interesante que el propio T.H. 
Morgan haya cautelado contra una interpretación según la cual los genes se 
“comportarían” siempre del mismo modo. Pero obviamente esta advertencia 
tuvo poco efecto sobre la ruta interpretativa de la genética y ni siquiera fue 
acatada por Morgan (Keller 1995, pp. 135.). 
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El enfoque bioquímico hizo posible el tránsito de la pre- 
gunta “¿Qué causa una diferencia” a la pregunta “¿Qué causa 
un rasgo, en particular, un polipéptido”” En este punto la 
confusión penetró en el enfoque (molecular), inadvertida 
pero con consecuencias importantes. Morgan y sus segui- 
dores habían transformado las cuestiones de desarrollo en 
cuestiones genéticas. Ese enfoque había conducido a la ex- 
plicación bioquímica exitosa de la acción génica. Debido al 
supuesto ontológico hondamente arraigado de que los genes 
controlan el desarrollo, ahora parecía posible que el enfoque 
genético, tras este vuelco, explicase el desarrollo. El proble- 
ma consistía —y consiste— en que, en vez de localizar la 
causa de las diferencias fenotípicas en diferencias entre las 
secuencias de los genes (consideradas como uno entre otros 
recursos para el desarrollo que supuestamente podían ge- 
nerar diferencias), se pasó a localizar las causas de los rasgos 
exclusivamente en los genes, dando por supuesto con ello 
que los genes son la única fuente causal del desarrollo. En 
otras palabras, el vuelco en las metas explicativas y el modo 
como este ocurrió, enfocado exclusivamente a la “actividad 
de los genes”, reflejaba una suposición de que lo que sea que 
causa diferencias en los rasgos también explica el desarrollo 
de esos rasgos. Esta no es una suposición de índole lógica: 
necesita —en el mejor de los casos— un respaldo empírico 
(véase la próxima sección). Y aunque esta suposición pudo 
tener éxito en los primeros días de la investigación genético- 
molecular (Kay 2000, p. 326), ha obstaculizado el desarrollo 
de nuevos modelos para los problemas de la investigación 
actual. En los primeros tiempos, la principal corriente de 
la investigación se concentraba en testar las consecuencias 
teóricas y empíricas de dicha suposición, al punto de que lo 
que era una hipótesis instrumentalmente útil se convirtió 
en una suerte de certeza. Un punto de anclaje que estabiliza 
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esta confusión sería la comprensión (1) de la relación entre 
el ADN y la síntesis de polipéptidos y (2) de la “naturaleza 
(epistémica)” del código genético. 

La interpretación de la obra de Beadle y Tatum descrita 
arriba preparó el camino para Watson y Crick, quienes intro- 
dujeron una representación del ADN acoplada a una movida 
semántica de grandes consecuencias. “En una molécula lar- 
ga” —escribieron— “son posibles muchas permutaciones 
diferentes, y por tanto parece probable que la secuencia pre- 
cisa de las bases sea el código portador de la información 
genética” (Watson y Crick 1953, p. 967). En este artículo de 
1953, Watson y Crick introdujeron dos nociones que fueron 
determinantes en las interpretaciones posteriores: “informa- 
ción” y “código”. Como destaca Keller: “Watson y Crick han 
recibido mucho crédito por su trabajo y se lo merecen; pero 
un aporte suyo ha sido, me temo, pasado por alto: la intro- 
ducción de la metáfora de la información en el repertorio del 
discurso biológico fue un golpe de genio. La historia de esta 
metáfora —sus usos y consecuencias— es inmensamente 
rica y ha sido explorada por otros” (Keller 1995, p. 18). 

Y aunque, según Kay (2000, p. 150), “el código portador 
de la información genética” fue mencionado solo de paso 
por Watson y Crick, otros —particularmente Gamow, Rich 
e Yéas — utilizaron deliberadamente este giro idiomático, 
con “todas sus conexiones con la matemática, la lógica, el 
criptoanálisis, la lingúística, las computadoras, la investiga- 
ción de operaciones y los sistemas de armamentos... como 
un medio para encuadrar el “problema de la codificación”. 
El tropo de la información sirvió para integrar mecanismos 
de especificidad molecular, consideraciones estructurales, re- 
laciones matemáticas y atributos lingúísticos dentro de un 
marco explicativo único. Reconfiguró el problema de la es- 
pecificidad genética mediante un discurso que resonaba con 
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las tecnociencias del comando y el control” (Kay 2000, p. 
150). En otras palabras, durante el período 1953-1961 “se in- 
trodujo la representación escrituraria (scriptural) del código 
genético como texto, lectura, alfabeto y palabras; sirvieron 
como marco conceptual y como herramientas analíticas para 
establecer las correlaciones entre los tripletes de nucleótidos 
y los aminoácidos... Estos tropos comunicativos se articula- 
ron en el marco discursivo de la biología molecular” (Kay 
2000, Pp. 329). 

En ese tiempo, tales referencias a “códigos” e “informa- 
ción” no eran inusuales ni se aplicaban específicamente 
a tópicos genéticos. Por el contrario, como observa Keller 
(1995, p. 18), la introducción de estas dos nociones ocurrió a 
principios de la década de 1950, cuando la teoría matemáti- 
ca de la información propuesta por Claude Shannon era un 
tema popular en el mundo de los sistemas de comunicacio- 
nes y parecía una herramienta apropiada para el análisis de 
toda suerte de sistemas complejos. Y aunque, como Keller 
señala, ya estaba claro en 1952 que los términos técnicos in- 
formación y código, como se usaban en la teoría matemática 
de la información, no eran aplicables a problemas biológi- 
cos,% el empleo “metafórico” (Keller 1995, p. 19) de estos 
términos, tomados del marco discursivo de la teoría de la 
información, hizo plausible —y con ello reafirmó— el es- 
quema explicativo de la genética molecular, según el cual la 
potencia causal tenía que localizarse en los genes (esto es, el 
ADN). Sin embargo, a la luz de la historia exitosa de la biolo- 


23 Keller ofrece aquí un argumento y escribe: “Ya en 1952 los genetistas habían 
reconocido que la definición técnica de información simplemente no sirve para 
la información biológica (porque asignaría la misma cantidad de información 
al ADN de un organismo operante como a una forma mutante, por muy 
incapacitante que sea esa mutación). Por tanto, la noción de información 
genética invocada por Watson y Crick no era literal sino metafórica” (Keller 


1995, P- 19). 
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gía molecular, no debemos olvidar que, no importa que estos 

conceptos fuesen nítidos o borrosos, el marco así constituido 

permitió encuadrar el problema pendiente, a saber, cómo se 
establece la correlación entre ácidos nucleicos y proteínas 

(veáse también más adelante). La respuesta a esta pregunta 

se dio cuando la investigación empírica (¡no formal!) esta- 

bleció un alineamiento entre tres pares de bases de ácido 
nucleico sucesivas (tripletes o codones) en el ADN que co- 
rresponden específicamente a determinados aminoácidos. 

Hoy en día cualquier texto de biología molecular contiene 

un cuadro formal que relaciona tripletes con aminoácidos 
específicos. Y así, tanto hoy como a mediados de la década de 

1960, la “concepción del ADN como un lenguaje universal 

es ubicua tanto en la biología como en la cultura en genera!” 

(Kay 2000, p. 30). 

Tras estas observaciones introductorias acerca del marco 
conceptual de la genética molecular me referiré ahora a la 
atribución de una “potencia causal” a los genes moleculares. 
Ella se basa en los dos puntos siguientes: 

+ Los genes —esto es, segmentos de ADN— determinan 
fenotipos (o al menos resultados del desarrollo) causando 
específicamente la síntesis de polipéptidos correspondien- 
tes. 


24 Este es un punto bastante interesante. Como demuestra el análisis histórico 
de Kay (2000), todos los enfoques formales del problema del “código 
genético” fueron infructuosos. A fin de cuentas, fue necesario un enfoque 
empírico particular, un arreglo in vitro sumamente artificial, para relacionar 
bioquímicamente los tripletes de ácido nucleico con los aminoácidos. Esto 
podría interpretarse como una indicación de que la “relación de codificación” 
es algo mucho más complicado en los seres vivos (células) que en el sistema 
in vitro donde se la estableció. Pero también parece ser que aún no estaban 
maduras las cosas y se requerían más problemas conceptuales y mayor 
evidencia empírica para romper el marco de la “potencia del gen”. Luego 
retomaré el “problema de la codificación”. 
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» La determinación de la secuencia de polipéptidos median- 
te el ADN se funda en la función “codificadora” del ADM. 
La secuencia de polipéptidos está establecida —en forma 
codificada— en el ADN y es decodificada por mecanismos 
bioquímicos. 


Genes moleculares y resultados del desarrollo 

Las descripciones del ADN como portador de información 
codificada “autorizó la expectativa... de que la información 
biológica no crezca en el curso del desarrollo: está ya total- 
mente contenida en el genoma” (Keller 1995, p. 19). Así, los 
nuevos descubrimientos moleculares parecieron confirmar 
el esquema, que se remonta a los comienzos de la genética, 
que postula a los “genes” como la única potencia activa en 
el organismo.* 

Aunque la investigación genética del desarrollo cierta- 
mente ha proporcionado algunos resultados fascinantes y 
sorprendentes, surge la cuestión de si la estrategia investiga- 
tiva subyacente no está demasiado “focalizada en los genes” 
para una explicación abarcadora de los procesos de desarro- 
llo. Retornando al enfoque adoptado arriba, cuando tratamos 


25 Keller se refiere al Proyecto del Genoma Humano en este sentido, diciendo: 
“Veinticinco años más tarde, el avance desde Watson y Crick hasta la 
Iniciativa del Genoma Humano parecía lógico y directo, como tan a menudo 
nos lo ha recordado el mismo Watson. Si todo desarrollo es meramente un 
despliegue de instrucciones preexistentes codificadas en las secuencias de 
nucleótidos de ADN —si nuestros genes nos hacen lo que somos— tiene 
perfecto sentido considerar la identificación de estas secuencias como la meta 
primordial y, en efecto, definitiva de la biología” (Keller 1995, p. 21). [Estimo 
oportuno comparar el enunciado “nuestros genes nos hacen lo que somos 
(our genes make us what we are)”, con el pasaje donde Aristóteles propone que 
“la sustancia de cada cosa (ousia hekastou)” es “aquello que es responsable 
(aition) de que esto sea carne y aquello una sílaba; y así con todo lo demás” 
(Metaph. Z 17; 1041b26-27)—N. del T.] 
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los conceptos de gen evolutivo y clásico, podemos aquí pre- 
guntar por el explanandum. Lo importante es esto: si vamos 
a explicar procesos de desarrollo o resultados del desarrollo 
(rasgos orgánicos específicos), el foco no recae ya sobre el 
efecto que ejercen en S las variaciones de causas singulares 
S; (1 <i<n), sino sobre el aporte a S del conjunto completo 
[S,,....S,).2* Dentro de un marco en que se cree que los ge- 
nes son la única potencia causal que impulsa los procesos 
de desarrollo, podría parecer obvio creer también que (S.,..., 
S,) consta solo de genes (o redes genéticas), o al menos que 
las causas genéticas determinan los rasgos (efectos) en for- 
ma más contundente que otras influencias no genéticas. La 
primacía de los genes está defendida así por el contenido infor- 
mativo de los genes (y viceversa). 

Sin embargo, la evidencia empírica reunida entre tanto 
y los reencuadres conceptuales que se han producido prue- 
ban suficientemente que estos supuestos están perdiendo 
su atractivo y que no es posible atribuir a los genes un rol 
privilegiado (Gray 2001). Godfrey-Smith (1999a) resume esto 
así: “Podemos considerar el ambiente como una condición 
contra cuyo trasfondo los genes portan información sobre 
rasgos fenotípicos. Pero... también podemos considerar las 
condiciones genéticas como condiciones del trasfondo o 
como parte del “canal'. Contra este trasfondo genético, pode- 
mos ver a las condiciones ambientales como portadoras de 
información sobre fenotipos. Y podemos también ver a los 
fenotipos como portadores de información sobre condiciones 
ambientales. Si cualquiera de estos modos de atribuir pro- 
piedades informativas es aceptable, entonces lo son todos” 
(1999a, p. 312). Por eso, Gray (2001) concluye: “Sostenemos 


26 Aquí, igual que en el texto que precede a la llamada 15, he ajustado el 
simbolismo matemático a la norma vigente. Cf. mi observación al final de la 
nota 15, en la p. 248. [N. del T.] 
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que asignar al gen un rol informativo y relegar el ambiente 
a un papel secundario de apoyo desde el trasfondo no pue- 
de justificarse utilizando una concepción matemática de la 
teoría de la información derivada de la teoría de las comuni- 
caciones..., ni una concepción semántica de la información” 
(2001, p. 190). 

Esta objeción de arbitrariedad puede extenderse a la re- 
lación entre el ADN y los polipéptidos. Habitualmente se la 
describe como una relación causal: una secuencia de pares 
de bases de un segmento específico de ADN determina la se- 
cuencia de aminoácidos en un polipéptido. El segmento de 
ADN correspondiente es llamado un “gen” y, conforme a la 
forma usual de expresarse, un gen “codifica” (“codes for”) un 
polipéptido según cada triplete del gen codifica un aminoá- 
cido. De acuerdo con esta descripción parece una vez más 
que toda la información para sintetizar un polipéptido a partir 
de distintos aminoácidos estuviera contenida en la secuen- 
cia de un segmento de ADN (un “gen”): el gen es visto como 
la causa única (o al menos la causa más importante) de un 
polipéptido.” Y una vez más se puede mostrar que esta des- 


27 Me doy cuenta de que la noción de “información” no es aquí muy clara. El 
punto importante y la nueva intuición de quienes investigan los sistemas de 
desarrollo (Developmental System Approach—DSA) es que la “información” no 
está localizada en los genes sino distribuida difusamente en el sistema en 
desarrollo; esta es “una diferencia que hace una diferencia” (Oyama 20004, 
pp. 3, 1615., 1995.). Gray (2001), Godfrey-Smith (19994, 20004) y Griffiths 
(2006) han intentado caracterizar más esta noción de “información”, y 
la distinguen rigurosamente de cualquier concepción semántica de la 
información según se la concibe en ciertos enfoques de la filosofía de la 
mente (vgr. Millikan 1984). Sin embargo, se podría criticar también el uso 
de la noción de información en la genética en general (vgr. Sarkar 19964) 
y desde un punto de vista metodológico (véase, por ejemplo, Janich 1998, 
1999). Dejaré a un lado este aspecto para concentrarme en las nociones de 
“causa” y “codificación”. En todo caso, pienso que la existencia aparentemente 
obvia del “código genético” constituye un desafío para cualquier crítica que 
se extienda incluso a un uso metafórico de la noción de “información” en 


genética. 
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cripción es por lo menos engañosa. Se sabe que el ARNm 
puede ser “trabajado” (“worked on”) por varios mecanismos 
de la célula. Por ejemplo, mediante empalmes alternativos 
de ARNm, una secuencia particular de ADN puede dar lugar 
a diversas secuencias de ARNm (empalmadas de diferen- 
tes maneras). Mediante el proceso de edición del ARNm, 
la secuencia del ARNm puede alterarse por inserción, dele- 
ción,* o conversión de las bases, lo que a su vez da origen 
a un nuevo ARNm que en modo alguno corresponde a la 
secuencia de ADN original. En ambos casos, la regulación 
de los mecanismos en un organismo singular en desarrollo 
depende del tiempo y el espacio, y por tanto los mecanismos 
y su regulación envuelven numerosos factores causales. Esto 
significa que la secuencia de aminoácidos no está preestableci- 
da en el ADN; hay numerosas condiciones, y el ADN es solo 
uno de ellas, que tomadas conjuntamente forman la causa 
de un polipéptido. 

He sugerido en otro lugar (para un tratamiento in extenso 
véase Neumann-Held 1999, 2001) que basándose en estas 
descripciones de las interacciones bioquímicas es impor- 
tante distinguir entre secuencias de ADN, por una parte, y 
un “gen” considerado como aquello, lo que quiera que sea, 
que es la causa de un polipéptido, por otra. Estos “genes” 
incluyen secuencias de ADN, pero no están confinados a 
ellas. Tal gen, que llamo el gen del proceso molecular (GP.M), 
abarca todos los factores que son necesarios para el proce- 
so completo regulado temporal y espacialmente que resulta 
en la síntesis de polipéptidos específicos. Así definido, un 
GPM puede ser un suceso frecuente en cualquier individuo 


28 La voz deleción figura en el léxico bilingúe de biotecnología auspiciado 
por la FAO como equivalente español del término inglés deletion. El verbo 
correspondiente to delete significa borrar, eliminar, suprimir. El sustantivo, 
asociable naturalmente a delación, es capaz de evocar recuerdos crueles en 
Chile y los países vecinos. [N. del T.] 
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de una población (puede pensarse en los llamados genes de 
mantenimiento (housekeeping genes), o puede ser un suceso 
raro e incluso único en la historia de la vida de un indivi- 
duo. Esta incertidumbre induce a Moss a considerar que el 
concepto del GPM tiene un “valor biológico insignificante” 
(Moss 2001, p. 91). No comparto sus dudas y preguntaría: 
¿valor biológico para qué clase de interés investigativo? Si 
estamos interesados en entender los mecanismos del uso 
diferencial de secuencias de ADN en procesos (orgánicos) 
ontogenéticos, necesitamos atender precisamente a las clases 
de mecanismos que el GPM destaca. El GPM nos permite 
enfocar procesos individuales y por consiguiente se lo en- 
tiende mejor como un marco conceptual del cual es posible 
derivar intereses investigativos particulares. Pensar incluso 
en los polipéptidos lineales de cualquier individuo como pro- 
ductos de una interacción entre múltiples factores causales 
abre nuevas perspectivas para diseñar nuevas estrategias, si 
fuera una meta la manipulación de estos patrones de expre- 
sión de polipéptidos.?? Sin embargo, si la meta es concebir 
algún tipo de entidades trasmitidas establemente a través de 
las generaciones, de modo que pueda modelarse el cambio 
evolutivo, entonces el GPM probablemente no sea idóneo; 
aunque podría recordar a los investigadores que cualquier 
conceptualización de unidades estables (módulos), guiada 
por la teoría, para modelar la evolución debe considerar la 


29 El GPM denota solamente aquellos procesos que resultan en un polipéptido 
lineal. Moss (2001, p. 91) considera que esto es “inaceptablemente arbitrario”, 
por cuanto “biológicamente no hay una frontera temporal entre la síntesis 
del espinazo de un polipéptido y su plegamiento y modificación”. Respondo 
a esta crítica señalando que restrinjo este concepto a un polipéptido lineal, no 
porque piense que hay una frontera temporal, sino porque hay una frontera 
conceptual, cuando se trata de entender ciertos aspectos de la producción 
de polipéptidos in vivo o in vitro. Establecer tales fronteras es una estrategia 
científica general y suele reflejar intereses de la investigación, más que 
fronteras “reales” en el tiempo o en el espacio (!). 
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complejidad (susceptible de aproximación empírica) de los 
procesos individuales de desarrollo. 

Concluyo por eso que el GPM es un concepto de gen va- 
lioso para ciertas metas explicativas. Independientemente de 
eso, la evidencia presentada indica que el ADN ni siquiera 
tiene un privilegio causal con respecto a la síntesis de una 
cadena lineal de polipéptidos. Pero este aserto parece estar 
contradicho por el descubrimiento del “código genético”. 
¿Acaso la secuencia de aminoácidos en los polipéptidos no 
está establecida —bajo un código— en el ADN, para ser de- 
codificada por mecanismos bioquímicos? 


¿Codificar o no codificar? 
En su análisis histórico ¿Quién escribió el libro de la vida?, Lily 
Kay afirma: “Si el ADN y el ARN hubiesen tenido interés ge- 
nético en la década de 1930, el problema de sus correlaciones 
con aminoácidos habría asumido probablemente una impor- 
tancia central. Pero entonces la terminología y los modos de 
razonar no habrían sido informáticos y escriturarios, pues el 
discurso de la información aún no había surgido” (Kay 2000, 
p. 328). Siguiendo a Kay podríamos concluir que en ese caso 
los científicos no habrían descrito las relaciones bioquímicas 
entre el ADN y la síntesis de polipéptidos en términos de 
una “relación de codificación”; el “código genético” nunca 
se habría inventado. Y en efecto, a la luz de los argumentos 
presentados en la sección precedente, conforme a los cuales 
los segmentos de ADN son solo una condición que causa la 
secuencia de un aminoácido, uno podría preguntarse si to- 
davía se justifica decir que una secuencia de ADN codifica 
una secuencia de aminoácidos de un polipéptido, 

Algunos filósofos siguen defendiendo la existencia del 
código genético aun de cara a poderosos argumentos en 
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sentido contrario. Sin embargo, esta tesis debe manejarse 
con cautela. Por ejemplo, Paul Griffiths (2006, p. 183) ex- 
plica que “los hechos de la biología molecular del desarrollo 
no corresponden a la idea popular de que el código genéti- 
co es un lenguaje en que el genoma contiene instrucciones 
sobre fenotipos” y cita a Kenneth Schaffner (1998) quien 
hace ver esto “diciendo que no hay “caracterículos' pequeñi- 
tos que vivan en el genoma”. Pero aunque hay que evitar 
cuidadosamente deslizarse “de un código para la estructura 
de proteínas a un lenguaje para especificar fenotipos”, tene- 
mos que conceder que “realmente existe un código genético” 
(Griffiths 2006). 

También Godfrey-Smith señala expresamente: “Todo lo 
que los genes pueden codificar, si es que codifican algo, es 
la estructura primaria (secuencia de aminoácidos) de una 
proteína” (Godfrey-Smith 19994, p. 328). Especifica además 
que la tesis de que realmente existe un código genético —que 
claramente es un aserto ontológico— no reclama necesaria- 
mente un privilegio causal para los genes: 


La idea de que los genes codifican en virtud de su rol en el desa- 
rrollo puede o no asociarse a una afirmación de la importancia 
causal preeminente de los genes. Se podría sostener que los genes 
codifican sin sostener que los “genes son el destino”. El interés del 
concepto de codificación, en un análisis de roles en el desarrollo, 
reside en que selecciona un determinado rol causal entre muchos. 
Dentro de los procesos del desarrollo y el metabolismo hay ma- 
terias primas (como aminoácidos), cortadores y empalmadores 
(enzimas), almacenes de energía (como el trifosfato de adenosina), 
lectores y compiladores (ribosomas), y también hay instrucciones 
codificadas (los genes). Las materias primas y los almacenes de 
energía pueden ser igualmente importantes como mensajeros, 
pero son distintas clases de agentes causales. 


(Godfrey-Smith 19994, p. 314) 


30 Sobre el término “caracterículos', cf. p. 196, nota 8. [N. del T.] 
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Caracterizar las diferencias entre inputs causales que condu- 
cen a resultados de desarrollo es ciertamente una meta valiosa 
y es necesario para la investigación conceptual y empírica 
en la biología del desarrollo. Hay diversos modos de hacer- 
lo. Se puede seguir a Godfrey-Smith y concentrar la atención 
en moléculas bioquímicas. Entonces se podrían caracterizar 
las diferentes clases de interacciones metabólicas en que es- 
tán envueltos distintos tipos de moléculas bioquímicas. Pero 
Godfrey-Smith va un paso más allá y sostiene que los genes no 
existen meramente como una molécula bioquímica más, el ADN, 
sino como “instrucciones codificadas” (Godfrey-Smith 19994, p. 
312). Desde aquí no hay más que un paso muy breve a la te- 
sis de que los genes exhiben alguna clase de “información” 
independiente de todos los otros inputs causales que son ne- 
cesarios para sintetizar un polipéptido. ¿No cabría concluir 
entonces que la existencia de “instrucciones codificadas” es 
independiente del tiempo y el espacio en el proceso del desa- 
rrollo, aun cuando la lectura de esas instrucciones dependa del 
contexto del organismo? Si uno concede que los genes real- 
mente codifican polipéptidos lineales, parece que uno tendría 
que admitir también que los genes contienen por lo menos 
la información de la estructura de polipéptidos de una célula, 
que los genes son “esencia” y “forma” más bien que “acciden- 
te” y “contingencia” (véase Oyama 20004; cap. 6, p. 89). Por 
otra parte, la posibilidad fascinante de alinear secuencias de 
ADN y secuencias de polipéptidos como están ilustradas en 
cualquier libro de texto de biología molecular hace casi ini- 
maginable que no hablemos de una relación de codificación 
en este caso. No sé cuán lejos irían Godfrey-Smith y Griffiths, 


31 Entiendo que aquí debemos leer 'gen' como significando secuencias de ADN 
que se usan en el proceso de síntesis de polipéptidos. Además, entiendo que 
Godfrey-Smith se refiere a los efectos del ADN y los genes solo en cuanto 
están contextualizados en un organismo. 
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pero creo que hablar de “instrucciones codificadas” permite al 
determinismo genético reingresar (en una forma desmedra- 
da) en el marco explicativo de los procesos biológicos. Esto 
parece ser razón suficiente para investigar cuidadosamente 
los argumentos ofrecidos en pro de esta concesión ontológica 
al “código genético”. 

Godfrey-Smith presenta tres argumentos en defensa del 
“código genético”. He aquí los dos primeros: “Codificar (1) es 
algo específico para la relación entre genes y fenotipos, y (ii) 
es asimétrico, puesto que los genes codifican los genotipos, 
pero no a la inversa”.* Agrega que esto vale al menos para 
“las relaciones de codificación analizadas en la biología mole- 
cular” (Godfrey-Smith 19994, p. 312). Si bien es cierto que las 
relaciones de codificación en la biología molecular se analizan 
de este modo, esto no es prueba suficiente para sostener que 
la relación entre el gen (ADN) y el fenotipo (secuencia lineal 
de polipéptidos) es realmente un código debido a que solo esta 
relación podría describirse como tal. 

Quiero argumentar contra esta tesis mostrando que la 
descripción de las interacciones bioquímicas como “codifi- 
cación” no tiene que restringirse a la interacción entre ADN 
y polipéptido. Comparemos, por ejemplo, las relaciones me- 
tabólicas que llevan a la síntesis de una cadena lineal de 
polipéptidos con un patrón general de reacciones enzimá- 
ticas en cadena. Para simplificar el argumento, me parece 
que no hay inconveniente en comenzar el análisis del proce- 
so de síntesis de polipéptidos con el trascrito procesado de 
ARNm, que entra entonces en los procesos de traducción. 
Al fin y al cabo, de cara a mecanismos como la edición del 


32 Como se vio en una cita anterior, Godfrey-Smith especificó que la relación 
de codificación existe —si es que existe— solo entre el ADN y el producto 
polipéptido lineal, y supongo que eso es lo que quiere decir en esta última 
cita, aunque aquí se refiere a “fenotipos”. 
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ARNm, es difícil sostener que la secuencia del ADN mis- 
mo se “traduce” inalterada en un polipéptido. Por tanto, si 
queremos defender la aplicación exclusiva de la noción de 
“codificación” a los procesos de síntesis de polipéptidos, el 
argumento cobra máxima fuerza si nos concentramos en 
ARNnmns procesados. 

Los ARNs de transferencia (ARNts) desempeñan un 
papel crucial en los procesos de traducción. Estas son molé- 
culas con la estructura de una hoja de trébol y dos sitios de 
unión, uno de los cuales se une específicamente a tripletes 
de ARNm a través del apareamiento de las correspondientes 
bases de ácido nucleico. Hay además otra especificidad en 
juego, en cuanto el triplete de ARNt apropiado para unirse 
a un triplete del ARNm corresponde a un sitio de unión del 
mismo ARNt para un aminoácido específico. Así los ARNs 
de transferencia se cargan de aminoácidos de acuerdo con 
su estructura de tripletes en el sitio donde se unen al ARNm. 
Por tanto, dos moléculas de ARNt que se unen a sitios adya- 
centes de un ARNm ponen a dos aminoácidos en estrecha 
cercanía, permitiendo que un enlace químico se forme entre 
ellos mediante ulteriores procesos enzimáticos. 

La figura 1 ilustra un alineamiento típico formal de triple- 
tes de ARNm con aminoácidos de polipéptidos, destinado a 
expresar esta relación de codificación “sin paralelos”. Los tri- 
pletes se denotan con una letra mayúscula y los aminoácidos 
correspondientes con una minúscula, reflejando la corres- 


33 En cierto sentido, los genetistas moleculares reconocen pragmáticamente 
que los ARNms procesados “tienen más sentido” en el análisis del ADN 
genómico “activo” o de productos proteínicos cuando utilizan ADNc (ADN 
complementario, hecho a partir de ARNms en una reacción catalizada por 
la enzima transcriptasa inversa) y no ADN genómico, para (1) identificar 
secuencias genómicas involucradas en la síntesis de polipéptidos y (2) 
identificar una síntesis de polipéptidos clonando los segmentos de ADNc 
en vectores de expresión. Para más detalles, véase cualquier libro de texto 
estándar sobre biología molecular, vgr. Knippers 1997, pp. 262ss. 
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ARNm: 


polipéptido: 


1. Alineamiento típico de ARNm y una cadena de polipéptidos, 
destinado a expresar una relación de codificación. 


enzima B enzima B enzimaC enzima C 
+b+ + +Cc+ + 
li cofactores, cofactores, A “o eta 
etc. etc. 


AAA 


2. llustración típica de una vía biosintética. 


ARNm-B ARNm-C 

via ARNtg ARNm-B via ARNt ARNm-C 

+b+ + ARNtg¿+ +Cc+ + ARNt_+ 

road cofactores, cofactores, rola 
etc. etc. 


3. Ilustración de la relación entre ARNm y una cadena de 
polipéptidos vista como vía biosintética. 


pondencia asegurada por la mediación de los dos sitios de 
unión específicos en las moléculas de ARNt. 

Pensemos ahora en alguna otra clase de reacción meta- 
bólica mediante la cual algunos productos —por ejemplo, 
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aminoácidos— son sintetizados en una célula a partir de pre- 
cursores con apoyo de enzimas y cofactores. Habitualmente 
tales reacciones se describen como se muestra en la figura 
2. Alguna molécula compleja es sintetizada en una célula a 
partir de precursores. Cada paso de la síntesis es catalizado 
por una enzima específica con el apoyo de ciertos cofactores 
(como ATP o NADPH)* que habilitan la reacción entre el 
precursor y la enzima. Supongamos que todas esas enzimas 
están incorporadas en una membrana. Las enzimas utiliza- 
das en este proceso de síntesis se designan con mayúsculas, 
y los componentes añadidos en cada reacción enzimática se 
designan con minúsculas. La figura 2 representa la cadena 
creciente del producto y trata los precursores, enzimas y co- 
factores necesarios como inputs en cada paso. 

Lo que quiero mostrar es que ambos tipos de reacción se 
pueden representar gráficamente de las dos maneras, aunque 
habitualmente no se hace. Así, en el primer caso podríamos 
igualmente bien enfocar la cadena creciente del polipéptido y 
tratar a los tripletes singulares junto con las funciones enzi- 
máticas de cofactores y precursores (aminoácidos singulares 
“activados” mediante unión a un ARNt) como inputs en cada 
paso de la reacción de síntesis (véase la figura 3). 

Del mismo modo, la relación entre las enzimas en la 
membrana y la síntesis de algún componente celular com- 
plejo puede alinearse como relación de codificación, según 
se muestra en la figura 4.3 

He formalizado ambos casos y, por supuesto, las reaccio- 
nes bioquímicas (de síntesis) difieren entre sí en muchos 


34 Las siglas designan, respectivamente, el adenín trifosfato y el nicotinamida 
adenín dinucleótido fosfato (en su forma reducida). [N. del T:] 

35 Las figuras 1-4 difieren un poco de las que aparecen en la publicación original 
(Neumann-Held y Rehmann-Sutter 2006, p. 208). Las dibujé mediante el 
programa Adobe Illustrator CS2, teniendo a la vista los bosquejos a lápiz que 
Eva Neumann-»Held me hizo llegar, y fueron aprobados por ella, [N. del T.] 
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respectos, Hay diferencias entre los usos y las clases de co- 
factores, entre enzimas y localización de enzimas, y entre los 
números de componentes. Por ejemplo, he supuesto aquí 
que las enzimas de mi ejemplo “formal” están ligadas en una 
membrana, para imitar la situación de tripletes cuyo alinea- 
miento mediante enlaces químicos asegura el orden en que 
esos tripletes serán “usados” por los ARNts respectivos. Se 
podría alegar que, aunque se conocen tales complejos ligados 
por una membrana, muchas otras reacciones enzimáticas 
(anabólicas) no están ligadas por una membrana. Sin embar- 
go, lo decisivo aquí es que estas enzimas se usen en el orden 
correcto para sintetizar los productos correspondientes, y el 
detalle de los mecanismos que garantizan la disponibilidad 
de dichas enzimas todavía es una cuestión pendiente en la 
biología celular. 

Las reacciones altamente específicas que se necesitan para 
una síntesis de productos propiamente tal son comparables 
en todo caso, y aunque no negaría que hay diferencias entre 
los tipos de reacciones, no veo que ninguna de esas dife- 
rencias sea suficientemente importante (bajo un respecto 
cualitativo o cuantitativo) como para restringir la descripción 
como “codificación” únicamente a la relación entre el ADN y 
la síntesis de polipéptidos lineales. 

Del mismo modo, la relación asimétrica que Godfrey- 
Smith describe (“codificar es... asimétrico, puesto que los 
genes codifican los genotipos, pero no a la inversa”; véase 
arriba) vale también para otras reacciones metabólicas. Los 
aminoácidos y los ácidos grasos, como productos de reac- 
ciones en cadena, no producen las enzimas que son parte 
de los pasos de la cadena. Pero los aminoácidos mismos 
serán utilizados en la producción de enzimas, y los ácidos 
grasos podrían usarse en la reproducción de membranas en 
que los complejos de enzimas pueden incrustarse. Del mis- 
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membrana: 


O DO Y 
productos: 


4. Alineamiento de los componentes de una vía biosintética, 
destinado a expresar una relación de codificación. 


mo modo, las enzimas (cuya producción siempre involucra 
ADN) ciertamente son parte también de las condiciones para 
la reproducción del ADN (y de todos los pasos subsiguientes 
de los procesos de trascripción y traducción). En un marco 
mucho más amplio que tome en cuenta la secuencia inter- 
minable de los pasos metabólicos en los organismos vivos (o 
aún más allá, en una línea transgeneracional de células vivas), 
se podría muy bien sostener que los polipéptidos producen 
ADN y que los aminoácidos son reactantes necesarios para 
la producción de enzimas. La cuestión es que la secuencia 
de qué está produciendo a qué depende más del punto de 
partida de la descripción que de un “orden natural” subya- 
cente. Por tanto, la noción de “codificación” depende de la 
descripción adoptada, más bien que de una propiedad “real” 
del ADN. 

Ahora podemos abordar el tercer argumento de Godfrey- 
Smith para asignar una “función codificadora” solamente a la 


36 Desatiendo aquí la participación de ribosomas, moléculas que estabilizan y 
apoyan enzimáticamente las reacciones entre ARNms, ARNts y aminoácidos. 
Sin embargo, hasta la fecha nadie ha alegado —y no veo cómo se podría 
alegar— que la presencia de ribosomas acredita la existencia de “el código”. 
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relación entre enes y polipéptidos. Escribe: “La característica 
peculiar del ADN que justifica tratarlo como código reside 
en el hecho de que su secuencia es leída físicamente por la 
célula durante la construcción de proteínas. La célula prime- 
ro crea una molécula de ARNm cuya secuencia corresponde 
a la secuencia de bases en el ADN, y luego una parte de la 
maquinaria de la célula se mueve físicamente a lo largo de 
la molécula de ARNm, interactuando con la secuencia de 
bases a cada paso y produciendo con cada paso una cadena 
de aminoácidos cuya estructura lineal corresponde, por una 
norma estándar, a la estructura lineal del ARNm” (Godfrey- 
Smith 19990, p. 314). 

Como el propio Godfrey-Smith admite, el concepto de 
“lectura” empleado para defender el concepto de “codifica- 
ción” sólo puede aplicarse en un sentido amplio. Esto puede 
requerirse en el caso del concepto de “codificación”, tam- 
bién. Pero un biólogo podría razonablemente considerar esto 
como una concesión menor. Es consistente con el aserto de 
que los procesos en que está involucrado el ADN tienen una 
similitud notable y teóricamente significativa con procesos 
ordinarios de lectura e interpretación. Y este es el punto que 
muchos biólogos pueden considerar importante, sin que 
cuente la forma exacta cómo las acepciones genéticas de 
“lectura? e “interpretación” se conectan con el uso cotidiano 
(Godfrey-Smith 19994, p. 315). 

Así pues, la tesis que se defiende es que la “realidad” del 
código genético se basa en el hecho de que el ADN es “leí- 
do” físicamente, al menos en un “sentido amplio”. Me parece 
que la aplicación del concepto de “lectura” es comprensible 
solo después que se ha aplicado la descripción como “codifi- 
cación”. Por tanto, la alusión a “propiedades de una lectura” 
no añade nada al argumento sobre las “propiedades de una 
codificación” que rechazamos arriba, 
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¿Necesitamos el “código genético”? 
Algunas observaciones para terminar 


En la sección anterior he procurado convencer al lector de que 
en realidad no hay código alguno en el ADN. Ciertamente, 
esto no significa que la relación entre el ADN/ARNm y la 
síntesis de polipéptidos ya no tenga interés. Sigue siendo ex- 
tremadamente interesante e importante, como lo son las vías 
proveedoras de energía de la glicosis y del ciclo de Krebs, así 
como las vías biosintéticas, por ejemplo, de las hormonas y 
aminoácidos. Además, todas las vías que han sido descritas 
bioquímicamente dependen entre sí. Pero ¿no significa esto 
que toda la idea de “codificación” es fútil? ¿Carece el concepto 
del “código” de toda fuerza explicativa (Sarkar 19964)? ¿Es 
acaso nada más que una metáfora, que fue servicial alguna 
vez por razones heurísticas, pero que ahora se ha desrielado? 

No lo creo y propondré dos breves argumentos en apoyo 
de esta opinión. En primer lugar, revisando la historia de la 
biología molecular, concuerdo con Godfrey-Smith (20004) 
en que la introducción de la noción de un “código” en la 
investigación genética molecular ayudó a resolver un pro- 
blema específico que Godfrey-Smith enunció en la forma de 
la siguiente pregunta: “¿Cómo puede un gen controlar la se- 
cuencia exacta de una larga cadena de aminoácidos enhebrada 
por la célula?” Lo que exactamente ocurrió en este respecto 
puede reconstruirse metódicamente así: el concepto de “có- 
digo” —como sistema de reglas que relaciona mutuamente 
los signos de dos alfabetos— se empleó no como metáfora, 
sino como modelo para la relación entre el ADN y la cadena 
de polipéptidos. El uso de este modelo hizo posible plantear 
la pregunta y establecer una línea de investigación con el re- 
sultado de que el alineamiento entre tripletes y aminoácidos 
pudo demostrarse empíricamente (!) —en un sistema in vitro 


275 


muy simplificado— antes de que se conocieran detallada- 
mente los mecanismos (véase arriba). 

Surgió un problema epistemológico cuando se invirtió el 
orden metódico. Mientras que el “código” en un contexto 
técnico y/o del mundo de la vida cotidiana se usaba como 
modelo para convertir algún problema en un programa de 
investigación biológica, este orden se invirtió cuando ocurrió 
que este enfoque —bajo ciertas condiciones— tuvo éxito. El có- 
digo es un modelo para investigar interacciones moleculares 
convertido en un modelo de interacciones moleculares.” Esto 
podría llamarse un caso de concreción descolocada (misplaced 
concreteness), un corto circuito ontológico, que resultó en que 
“de repente” se le atribuyeron propiedades de codificación al 
ADN. Pero esto, como vimos, es difícil de defender —y no 
solo por razones metódicas y metodológicas— una vez que 
los detalles moleculares se toman en serio. 

No obstante, variando los enfoques explicativos y/o 
pragmáticos, nociones que han sido refutadas bajo ciertas 
descripciones pueden volverse útiles bajo otras. Así, por 
ejemplo, el “código genético” puede ser una descripción útil 
—una herramienta pragmática— cuando el propósito es ma- 


37 Para un tratamiento detallado del uso (necesario) de modelos en la práctica 
científica y la diferencia entre “modelo para” y “modelo de”, véase Gutmann 
1995. De un modo similar, Susan Oyama critica la aplicación de modelos 
computacionales y la metáfora del programa a seres vivos. “El orden en un 
proceso se percibe y formula como reglas descriptivas. De estas se derivan 
reglas prescriptivas que son impuestas a un medio mecánico para permitir la 
simulación del proceso original. Las reglas prescriptivas se proyectan entonces 
de vuelta sobre el proceso original como agentes cognitivos, programas, 
que dan cuenta del orden original en términos del orden simulado. Se dice 
entonces que operación del original es “similar” a la de la imitación y se debe 
por tanto a la misma clase de control intencional que creó esa imitacion. 
Dicho de otro modo, el orden se abstrae de un sistema e impone sobre un 
segundo sistema, y entonces el orden-como-programa impuesto se abstrae 
del segundo y proyecta sobre el primero” (Oyama 20004, p. 72). 


276 


nipular determinados organismos de modo que produzcan 
un compuesto bioquímico determinado. Podemos pensar 
aquí en la meta consistente en hacer que una cepa de bac- 
terias produzca un polipéptido con una composición de 
aminoácidos levemente alterada. En tal caso, se podría mo- 
dificar genéticamente la secuencia correspondiente de ADN, 
basada en el “código genético”, de modo que corresponda a 
la secuencia de aminoácidos del polipéptido deseado y luego 
transformar este ADN modificado en la cepa de bacterias. 
Importa ser preciso con respecto a lo que los genotécnicos 
efectivamente hacen en este caso. Tratan procesos interac- 
tivos de desarrollo que involucran muchos (en efecto, un 
número casi ilimitado) de componentes causales como ca- 
denas lineales de producción con un número limitado de 
reactantes, inputs definidos y, lo más importante, outputs cla- 
ramente definidos. Esto funciona bastante bien si —y esto es 
máximamente significativo— toda la construcción modifica- 
da del gen, su implementación en la célula y las condiciones 
en que se mantienen los organismos son controladas y ajus- 
tadas constantemente con el fin de optimizar los procesos de 
desarrollo de los organismos con vistas a la producción del 
producto que interesa. Pero los seres vivos son difíciles de 
controlar completamente, y las compañías se quejan de que 
es casi imposible lograr que seres vivos produzcan produc- 
tos genéticos inmodificados por un largo período de tiempo 
y durante generaciones. 

Además del “código”, otra clase de descripción, bien co- 
nocida pero ya refutada, resulta útil bajo las condiciones de 


38 Esto puede tener graves consecuencias, porque es imposible garantizar la 
calidad y los efectos colaterales de los productos sintetizados a través de 
organismos modificados genéticamente. Para una crítica de conjunto véase 
Bahnsen 2002, 
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la genotecnia, esto es, cuando la meta es producir determina- 
dos compuestos. Me refiero a la descripción bajo la cual una 
cierta secuencia de ADN sería un input causal importante 
para “producir” un cierto polipéptido. Piénsese en un pro- 
blema típico en el contexto de la genotecnia, donde se trata 
de entender por qué una “construcción génica”, transferida 
a una cepa bacteriana, produce perfectamente el producto 
deseado, mientras que una construcción alternativa no lle- 
va a tasas de producción útiles. Se plantea la cuestión de 
saber qué construcción de ADN en qué ambiente genéti- 
co suministra las mejores condiciones para la producción 
de la proteína.39 Reconociendo los esfuerzos que hacen falta 
para implementar tales “constructos de ADN” apropiados, 
se puede considerar plausible el argumento de que los “ge- 
nes” construidos técnicamente por seres humanos merecen 
estar patentados. 

Aquí una nota al margen: cuando el ADN se considera 
conceptual y pragmáticamente bajo tales perspectivas, puede 
parecer difícil aplicar una noción de gen como la sugerida 
por el concepto del GPM. Sin embargo, las susodichas di- 
ficultades para mantener una producción estandarizada en 
organismos genéticamente modificados muestran que los 
“genes” presentes en organismos —aun cuando estén di- 
señados solo para producir un producto— están, con todo, 
incrustados en un contexto de desarrollo. Así las causas de 
que estos procesos sean poco fiables podrían identificarse 
más fácilmente en un marco conceptual que contextualice 
esas secuencias de ADN como hace el GPM. 


39 Me refiero aquí a la necesidad de controlar la construcción todo lo que 
sea posible, en términos de elegir el vector correcto, un buen promotor, 
quizás algunos lugares de unión específicos que mejoren la trascripción o 
la traducción, y también —si están disponibles y se requieren— algunas 
secuencias que permitan controlar la implementación del constructo en el 
genoma. 
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He mostrado aquí que las metas explicativas y el enfoque 
pragmático adoptados determinan si los “genes” —considera- 
dos como constructos hipotéticos que indican la operación de 
factores causales desconocidos, o como secuencias de ADN— 
pueden describirse correctamente como la potencia causal 
decisiva en la producción de un cierto efecto. Quiero subrayar 
una vez más que esta atribución no es posible si queremos 
entender procesos de desarrollo y las causas de resultados de desa- 
rrollo. Para concluir, haré dos observaciones. En primer lugar, 
es, por cierto, posible describir las interacciones de genes en 
procesos de desarrollo, y esto redunda en conocimiento cien- 
tífico. Sin embargo, ello implica enfocar un solo input causal 
en las complejas interacciones de los procesos de desarrollo. 
Sugiero que el paso siguiente demandaría repensar las redes 
de un modo que las conceptualice como consistiendo en algo 
más que meras secuencias de ADN. Pero seleccionar aquellas 
condiciones que deben tenerse en cuenta para explicar algún 
aspecto determinado de los procesos de desarrollo no va a 
ser una tarea trivial. En segundo lugar, es claro que apren- 
demos muchísimo cuando investigamos algunos aspectos 
modelándolos como procesos de producción. Pero ¿es la pro- 
ducción lo mismo que el desarrollo? No lo creo, y en este 
punto se torna evidente que lo que necesitamos, pero —por 
lo que sé— todavía nos falta en biología (y en otras partes) 
es una definición clara del concepto de desarrollo. Mientras 
carezcamos de tal conceptualización, será difícil predecir si 
alguna vez lograremos un entendimiento completo de los 
procesos y resultados del desarrollo, así como determinar si 
este problema no es demasiado holístico para ser abordado 
científicamente. Lo cual ciertamente no niega la existencia 
misma del desarrollo, como lo conocemos por nuestra expe- 
riencia de la vida. 
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